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重构司马光家族基因家谱

杜盼新，文少卿，王凌翔，韦兰海，蒙海亮，熊建雪，包若瑜，韩昇，李辉 *
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摘要：司马光家族延续了上千年，家谱记载较为完整，为谱牒学、历史学、遗传学等人文和自然学科的

跨学科研究提供了较好的材料。本研究对 11 个声称为司马光后代的家族进行了 Y-STR 分型，结果表明

有 5 个家族的 STR 单倍型彼此之间十分接近，同属下游单倍群 O1a1a1a1a1a-F492+,F656-。因此，我们

推断司马光家族的父系遗传类型极有可能属于此单倍群。同时，我们使用 BATWING 法逐层计算所有支

系的最近共祖时间，其结果与根据谱牒资料构建的家族谱系图非常吻合。本项研究为从遗传学角度研究

现代家族的父系谱系和重构家族谱牒材料提供了参考，并将有助于进一步研究汉代史学家司马迁家族以

及西晋司马王室的源流。
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Reconstructing the genetic stemma of Sima Guang family
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Abstract: Genetic  family  trees, especially those of celebrities, have become the  research 
focuses of genetic genealogy in  recent years. Among them, the history of Sima Guang’s 
family  tree has lasted for a thousand years with full records, which provides a good case for 
cross-disciplinary studies. In this study, eleven clans claiming to be descendants of Sima Guang 
were genotyped for 17 Y chromosomal short tandem repeats (STRs). The results indicated 
that five clans of them showed very close (the maximum number of mutation steps was four) 
relationships on their STR hyplotypes. Further tests of single nucleotide polymorphisms(SNPs) 
showed that they all belonged to a downstream haplogroup O1a1a1a1a1a-F492+,F656-. So, we 
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can infer Sima Guang’s paternal lineage was most likely to be that haplogroup. Furthermore, a 
genealogical tree based on stemmata from these clans was constructed. Then, in order to verify 
the authenticity of the tree, we calculated the most recent common ancestor (TMRCA) of these 
clans hierarchically using BATWING method. And we found the time nodes recorded in the 
tree were in accordance with the TMRCA. This study offered a successful case of using paternal 
lineage to collate and reconstruct family pedigree. In addition, this investigation will facilitate 
studies on Sima Qian and the imperial house of the Western Jin Dynasty 

Key words: Sima Guang; Genetic genealogy; Y chromosome; Paternal genetic lineage; 
SNaPshot

1  引言

Y 染色体在世代传递中严格遵守父系遗传法则，具有同一父系祖先的男性携带着相

同或相似的 Y 染色体。由于修著家谱时也严格按照“父子相承”的规定，Y 染色体谱系

与文字家谱在理论上具有较好的平行对应关系。基于上述原理，我们可以将 Y 染色体遗

传标记体系应用到传统的谱牒学中，用于理清历史名人家族内部的亲缘关系及其遗传类型

归属的问题。其中，谱牒学是一门专门研究家谱、族谱的学科。1997 年，Skorecki K 等 [1]

和 Foster EA 等 [2] 首次通过 Y 染色体上的 STR 和 SNP 遗传标记分别对犹太祭司和美国第

三任总统托马斯 · 杰斐逊的遗传类型进行了推断；2000 年以后，一系列研究 [3-5] 探讨了成

吉思汗的父系遗传类型；2009 年，Bogdanowicz W 等 [6] 对疑是天文学家尼古拉 · 哥白尼

的遗骸进行身份鉴定。上述研究都是利用 Y 染色体上几个有限的 STR 和 SNP 位点，在增

强个体识别能力、获取更多遗传信息和排除外源污染上存在诸多不足。近几年，随着高通

量测序技术的发展，获取全基因组序列成为了可能，以上问题也得到了有效解决。例如，

2014 年，Olalde I 等 [7] 对路易十六的血手帕进行采样和全基因组测试，他们发现，该样本

的祖先来源和表型信息与历史记载不符，从而推测这个血手帕并非来源于本人。之后，

King TE 等 [8] 也通过二代测序的方法对英格兰国王理查三世的遗骸进行 Y 染色体、线粒

体全序和部分表型基因的检测，并结合详细的家谱挑选理查三世的现存父系和母系后人进

行了测试，他们发现，理查三世虽然在父系上不能和其现代后裔匹配，但在母系上可以较

好匹配，最后结合表型、考古学、骨骼学和碳同位素年代测定等信息推断测试遗骸为理查

三世本人。国内历史名人的遗传调查始于 2011 年，王传超等 [9-12] 通过一系列研究推测曹

操的父系遗传类型为 O2*-F1462 型；2015 年后，严实等 [13-14] 确定清朝皇室爱新觉罗家族

的遗传类型为 C3b1a3a2a-F14735。然而，在充分利用家谱资料和遗传谱系，进行相互验证，

最终构建基因家谱方面的工作尚待展开。

司马光（1019－ 1086），是北宋时著名的政治家、史学家和文学家，曾被奉为儒家三圣，

受人景仰 [15]。司马光家族累世聚居于今山西夏县，祖辈诗礼传家，家族谱系完整 [16]。现

存一部记载较为详细的《梁溪司马氏宗谱》[17-18] 和一本简易的手抄族谱。根据《梁溪司马

氏宗谱》的记载，北宋靖康年间（公元 1127 年），司马光曾孙司马宗召和司马伋为避战
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乱由山西夏县分别迁居至今江苏无锡和浙江绍兴。查阅手抄族谱和《涑水司马氏源流集略

八卷》记载：明万历年间，司马光十六世孙司马晰由浙江绍兴重新迁回故地山西夏县，因

此，无锡、绍兴和夏县三地为家谱明确记载有司马光后裔聚居的地方。

我们系统地整理了司马家族的谱牒资料，对现存司马光后裔进行了Y染色体分型测试，

获得了司马光及其后代可能的遗传类型，重构了其家族内部的谱系图。与国内之前的研究

相比，本次研究具有两大优势：1）现存两部家谱在家族谱系的记载上十分详细和完备，

从五代十国延续至今，其间没有中断和佚失；2）本次调查的几个家族之间互无联络，可

以从父系遗传类型和家谱记载的一致性上，验证家谱的真实性。因此，本研究是分子人类

学、历史学和谱牒学的一次跨学科的有益的尝试。

2  材料和方法

2.1 实验材料

本项目由复旦大学生命科学学院伦理委员会审核通过，根据知情同意的原则，在山

西夏县、河南洛阳、江苏无锡和浙江绍兴四地采集了 11 个司马以及改姓马的家族（后文

统称为司马家族）的 50 名男性的口腔唾液样本。在这些声称为司马光后裔的家族中，有

5 个家族的家谱明确记载他们为司马光后裔，并且他们聚居于山西夏县和江苏无锡。另外，

河南洛阳和浙江绍兴两地的家族只是声称自己为司马光后裔。样本采集地在全国的分布见

图 1，每个样本的详细分布情况见表 2。谱牒资料也在家族成员签署知情同意后影印保存。

图 1 样本采集地图
Fig.1 Geographic location of the sampling sites in this study

注：图中家族迁徙方向及时间主要参考《梁溪司马氏宗谱》和夏县手抄本家谱
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2.2 方法

2.2.1 DNA 提取和 Y 染色体 STR 扩增

采集的唾液样本利用唾液 DNA 抽提试剂盒（英芮诚，上海）和 ETP-300 型全

自动核酸提取仪（英芮诚，上海）提取基因组 DNA。随后，对于提取的 DNA，采用

AmpFLSTR® Yfiler® PCR Amplification Kit（Applied Biosystem ,US）进行扩增 [19]，扩增

产物于 ABI3730XL 测序仪上样，进行基因分型，运行 GeneMapperID v3.2 分析实验结果。

2.2.2 Y-SNP 类型的检测

基于分层测试的策略，我们对所有的样本进行了 100 个 SNP 位点的 SNaPshot 测试 [20]，

确定了每个样本的单倍群。对于需要进一步分型的个体，我们采用先推测后验证的方案：

首先，通过样本的 17 STR单倍型结合本实验室基于贝叶斯等位基因频率法的数据库 [11-12,21-22]

推测其可能所属的单倍群，然后，参考国际遗传谱系学会（http://isogg.org）的最新谱系树，

挑选相应的 SNP 位点（位点信息及引物设计见表 1），进行相应地分型测试，验证所推测

Y-SNP 类型的准确性，最终确定单倍群归属。

2.2.3 家族谱系图的构建 

为了构建家族谱系图，我们查阅《梁溪司马氏宗谱》、简易手抄家谱和相关历史资料，

提取重要信息，将各支系整理合并成一张家族谱系图，最后对谱系图的可靠性进行检验。

具体操作方法和规则如下：

家谱中的重要信息包括：人物的背景信息、家族迁徙事件的具体年代以及家族各成

员间基本关系。重要人物包括：历史著名人物如司马光和司马康；与家族迁徙事件相关的

人物如无锡始迁祖司马宗召、绍兴始迁祖司马伋和司马晰（于明万历年间迁回夏县）等；

与家族内部过继事件相关的人物，如司马枢将其子司马宗召过继给司马植；处于各支支系

“交汇点”处的人物，我们将这些人物称为 “节点人物”，这些人物分别是各支系成员

的最近共同祖先，分别为无锡支的司马文烺、夏县支的司马衠以及三个支系（无锡支、夏

县支和绍兴支）的司马池。

家族迁徙事件主要有司马宗召和司马伋于北宋靖康年间（公元 1126-1127 年）分别由

山西夏县南迁至无锡和绍兴，以及司马晰于明万历年间（公元 1573-1620 年）重新由绍兴

表 1  位点 F492 和 F656 的基本信息
Tab.1  The information of SNP markers for F492 and F656

SNP 物理位置(hg 19) 突变 PCR引物 延伸引物

F492 18615814 G->C FOR  TCTCCCAAGTTTGCTATCCCA AAGAAAATGACCTTTGTT

REV  CACGGAATTTCAGCTTCTGATC

F656 23757974 C->T FOR  GGGCAGGATGAACGGAGGCA TTTTGTCTGTGGAAGATGGCC (反向)

REV  GGAGGACGCGGGAAACTGCT

注：SNaPshot 分型体系的防污染策略：为了确保实验的准确性和防止污染，我们设置了空白对照、阴性对照和阳性对照。其

中的阴性对照为 Control DNA 007（取自 AmpFLSTR® Yfiler® PCR Amplification Kit），已知其单倍群为 R1b，分型结果为

F492-,F656-。另外，取同一试剂盒中的 Control DNA 9947A（女性）为另一阴性对照。阳性对照为 D33（福建疍民样本），

属于 O1-F492+,F656-
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迁回夏县。在上述重要家族人物和历史事件的记载中，有关四世祖司马光至七世祖司马伋

以及二十世祖司马晰的内容，在两本家谱中存在很多一致性，这些一致性也是我们绘制家

族谱系图的一个重要依据。

我们以家族世代为时间轴，按照重要人物出现的先后顺序（以司马光曾祖父司马政

为一世），将绍兴、无锡和夏县的家谱合并成一张完整的家族谱系图。对于本次研究涉及

到的各家族支系，在合并时，除重要人物保留外，其余家族人物均予以省略，并用数字代

替省略的世代数。同时，对于本研究未涉及到的家族支系，我们在合并时进行了省略。

最后，构建的谱系图还需要用 BATWING 的方法对“节点人物”所处的时间和家族

迁徙事件的具体年代进行检验。

2.2.4 共祖时间的估计

在共祖时间估计中，常用的 STR 突变速率是进化突变速率（EMR[23]）和三种家系突

变速率（OMRB[24]、lmMR[24] 和 OMRS[25]）；常用的计算方法是 BATWING[20,26]（Bayesian 
analysis of trees with internal node generation）和 ASD[27-30]（average squared distance）两种。

我们前期 [31] 在对家系共祖时间的计算中发现，采用家系突变速率和 BATWING 相结合的

方法得到的结果最为准确，因此，本研究将采用 BATWING 法，在具体计算中使用 15 个

Y-STR 位点（去除 DYS385a、DYS385b）和初始人群数目恒定的指数增长模型 [20]。

为了检验谱系图的可靠性，我们通过 BATWING 的方法，对谱系图逐层进行共祖时

间估计，并将其与相对应的“节点人物”生活的年代进行比较。首先，我们对无锡和夏县

两个支系单独进行共祖时间估计，并将估计的时间分别与司马文烺和司马衠生活的年代进

行比较。之后，将无锡、绍兴和夏县三个支系两两一组进行共祖时间估计，得到的时间分

别与对应的“节点人物”生活的年代进行比较。最后，将三个支系一起进行共祖时间估计，

并与司马池生活的年代进行比较。

2.2.5 遗传关系网络图的构建

为了直观地展示疑是司马光后裔的样本之间以及他们与全国其他同属单倍群 O1a1a-P203
的样本之间的遗传关系，我们使用 NETWORK v. 4.5.1.6（Fluxus-engineering.com）的 Reduced 
media-joining[32] 法，对司马光后裔数据、文献数据 [20,33-35] 和实验室未公开数据共计 96 个样本

的 15 个 Y-STR 位点（去除 DYS385a、DYS385b）构建遗传关系网络图。

3 结 果

3.1 Y 染色体分型

11个司马家族共50人的STR和SNP的分型结果见表2。根据表2，我们可以发现，绍兴、

夏县、无锡 2、无锡 3 和无锡 4 这 5 个家族（除绍兴家族外，其余 4 个家族均有家谱）中

有 11 个样本的 STR 单倍型彼此之间十分接近，且同属 O1a1a-P203 单倍群。为了进一步确

定其下游单倍群归属，我们先对其所属的下游 SNP 类型推测的结果为 O1a1a1a1a1a-F492，
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图 2 样本和不同对照组的 SNaPshot 分型结果
Fig.2 The results from a SNaPshot assay of objective clans and control groups

（注：因测试的 11 个样本具有相同的分型测试结果，故仅将 WX01 样本的测试结果列出作为代表）

后用 SNaPshot 测试进行验证。测试引物序列和部分分型测序峰图见表 1 和图 2。

通过对比各个家族中的共享单倍群（表 2），除了本次研究的目标单倍群

O1a1a-P201，无锡 1 家族中的 WX04-08 和无锡 5 家族的 WX09 共 6 人同属单倍群

O2a2b1a1-M117，无锡 4 家族中的 WX12 和无锡 6 家族的 WX16-17 共 3 人同属单倍群

O2a2b1*-M134+,M117-。这两个单倍群内部成员的 STR 单倍型彼此之间差异很大（最大

差异超过六步），我们用 BATWING 法分别对这两个单倍群内的样本进行最近共祖时间

估计，属于单倍群 O2a2b1a1-M117 和 O2a2b1*-M134+,M117- 家族的最近共祖时间分别为

距今 1974-2403 年和距今 2275-2677 年，与家谱记载的时间明显不符。因此，我们不再对

这些单倍群做进一步的研究。

根据图 2 的 SNaPshot 分型结果，阴性对照组的女性 9947A 只有很低的干扰峰（图 2A），

男性对照 007 为 F492-,F656- 样本（图 2A），阳性对照 D33（图 2B）的分型结果为

F492+,F656-。另外，空白对照也未发现污染（图 2B），说明 SNaPshot 分型体系的结果十

分准确。最后，经过三次重复试验，被测试的 11 个样本的遗传类型确定为 O1a1a1a1a1a-
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表 2 17Y-STR 和 SNP 类型的分型结果
Tab.2 The genotyping results of 17Y-STR and SNP

家族     支系
样
本
编
号

G
_D

Y
S1

9

B
_D

Y
S3

89
I

B
_D

Y
S3

89
II

B
_D

Y
S3

90

Y
_D

Y
S3

91

Y
_D

Y
S3

92

Y
_D

Y
S3

93

R
_D

Y
S4

37

R
_D

Y
S4

38

Y
_D

Y
S4

39

R
_D

Y
S4

48

B
_D

Y
S4

56

G
_D

Y
S4

58

Y
_D

Y
S6

35

R_
Y_

GA
TA

_H
4

G
_D

Y
S3

85
a

G
_D

Y
S3

85
b

SNP单倍群

洛阳1 SMG SMG01-3 15 14 16 24 9 13 14 14 10 11 18 15 14 21 13 13 18 O1b-M268+, P31+, PK4-, 
M176-

SMG04-8 15 14 17 24 9 13 14 14 10 11 18 15 14 21 13 13 18 O1b-M268+, P31+, PK4-, 
M176-

SMG09-11 15 14 17 24 9 13 14 14 10 11 18 15 14 21 13 13 19 O1b-M268+, P31+, PK4-, 
M176-

洛阳2 WGD WGD01-2 17 13 16 24 10 11 13 14 10 9 20 15 16 20 12 12 19 C2-M217

WGD03-7 17 13 16 24 10 11 13 14 10 9 20 15 16 20 12 12 20 C2-M217

WGD08-9 17 13 16 24 10 11 13 14 10 9 20 15 16 20 12 13 20 C2-M217

WGD10 17 13 16 24 10 11 14 14 10 9 20 15 16 20 12 12 20 C2-M217

WGD11 17 13 16 24 10 10 13 14 10 9 20 15 16 20 12 12 20 C2-M217

无锡1 WXA WX03 17 12 17 24 10 13 12 15 10 12 21 15 17 21 12 14 18 O2a2*-P201

WXB WX04 14 12 16 24 10 14 12 15 11 12 20 15 19 20 11 19 19 O2a2b1a1-M117

WX05-7 14 12 16 24 10 14 12 15 11 12 20 15 18 20 11 19 19 O2a2b1a1-M117

WX08 14 12 16 24 10 14 12 15 11 12 20 15 18 20 11 19 20 O2a2b1a1-M117

绍兴 SX SX 15 12 17 23 11 14 13 14 10 11 18 17 15 19 12 13 14 O1a1a-P203

夏县 XX XX01-5 15 12 17 23 10 14 13 14 10 11 18 17 15 19 12 14 14 O1a1a-P203

XX06 15 12 17 23 10 14 13 14 10 11 18 17 15 19 12 13 14 O1a1a-P203

无锡2 WXC WX01 15 12 17 23 11 14 13 14 10 12 18 17 16 19 12 10 13 O1a1a-P203

无锡3 WX02 15 12 17 23 11 14 13 14 10 12 18 16 16 19 12 10 13 O1a1a-P203

无锡4 WX11,13 15 12 17 23 11 14 13 14 10 12 18 17 15 19 11 10 13 O1a1a-P203

WXE WX10 16 12 16 23 10 14 13 14 10 11 18 16 15 19 11 13 13 O1a1a1a-F140+, F492-

WXF WX12 15 12 16 23 10 12 13 14 10 12 19 16 17 19 13 12 18 O2a2b1-M134+, M117-

WXG WX14 14 14 17 23 10 14 13 14 11 11 19 16 17 21 13 10 13 N-M231

WXH WX15 15 13 16 25 11 13 14 14 10 11 18 15 18 22 10 13 18 O1b1a1a-M95

无锡5 WXD WX09 15 14 17 24 10 14 12 15 11 12 20 16 18 21 11 13 17 O2a2b1a1-M117

无锡6 WXI WX16-17 14 12 16 23 10 12 12 15 10 13 19 15 17 19 12 12 16 O2a2b1-M134+, M117-

无锡7 WXJ WX18-21 15 12 17 25 9 13 12 15 10 11 21 15 18 22 12 10 22 O2a2b-P164+, M134-

注：1、斜体标注的支系最可能为司马光后裔； 2、SMG：洛阳市的一个样本采集地的简称；WGD：洛阳市的另一个样本采

集地的简称；WX：无锡的简称，为了对无锡的不同支系进行区分，在 “WX” 后面加上大写英文字母 A-J，故出现编号 “WXA”、

“WXB” 等；SX：绍兴的简称；XX：夏县的简称

F492+,F656-（图 2C）。根据所有样本的单倍群类型所构建的最简谱系树见图 3。
通过比较表 2 的分型结果，我们可以发现，同一家族中可能包含不止一种父系遗传

类型。为了便于区分，在同一家族中，按照单倍群的差异，又划分为若干不同支系。因

此，按照上述方法，11 个家族可划分为 14 个支系。其中，“无锡 2”家族的 WX01、“无

锡 3”家族的 WX02 和“无锡 4”家族的 WX11 和 WX12，他们之间的 STR 差异在 3 步

以内，同属 O1a1a1a1a1a-F492 单倍群，并且家谱记载他们的共同祖先为司马文烺，故将

他们归为同一支系，命名为 WXC。通过表 2 可以看出，夏县 XX 和绍兴 SX 两个支系的
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图 3 基于单倍群类型所构建的进化树
Fig.3  Phylogenetic tree of samples in this study

图 4 单倍群 O1a1a-P203 的遗传关系网络图
Fig.4 The network of haplogroup O1a1a-P203

注 : 图中每一个圆点代表一种 STR 单倍型，圆点的面积与人数成正比；连线长短与 STR 步数的差异成正比；不同颜色代表不同群体
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STR 单倍型彼此之间的突变在两步以内，当不考虑突变率较高的 DYS385a、DYS385b 两

个位点时，二者与无锡的 WXC 支系的突变步数的最大差异也在四步以内，并且他们同

属 O1a1a1a1a1a-F492 单倍群。为了更加直观地展示上述三个支系间的关系，我们绘制了遗

传关系网络图（见图 4）。从网络图可以看出，三个目标支系的所有成员聚集在一起，他

们之间的最大突变步数在四步以内，说明这三个支系在父系上具有密切的遗传关系。同时，

相比其他群体，他们与江浙沪汉族、安徽汉族和江西汉族等群体的遗传关系更为密切。

考虑到这三个支系在 STR 和 SNP 分型结果的一致性，我们认为其单倍群为司马光单

倍群的可能性较大。

3.2 谱系图构建和检验
根据谱系图构建规则，我们将三个支系的谱牒资料进行整理合并，最后绘制成一张

完整的家族谱系图（图 5）。我们通过 BATWING 方法计算各支系的共祖时间（表 3），

并对家族谱系图进行逐层检验。

根据谱系图，三世祖司马池（距今 976-1041 年）为三个支系（无锡、绍兴和夏县）

的最近共同祖先，同时也是绍兴和无锡支系（SX-WXC）以及无锡和夏县支系（WXC-XX）

的最近共同祖先。通过 BATWING 方法估计以上三个支系的共祖时间分别为距今 911.6-

1160.7 年、898-1145.7 年和 948.9-1213.3 年，都基本与司马池生活的年代相一致；二十世

祖司马晰于明万历年间（距今 397-444 年）从绍兴迁至夏县，这一历史事件可大致通过

SX 和 XX 两个支系的共祖时间（距今 247.3-328.3）来估计；十四世祖司马文烺，此人为

无锡 WXC 支系的最近共同祖先，推测其生活年代为距今 701-766 年（从司马池算起，以

25年为一代）。通过BATWING方法计算得到的时间为距今774.5-1007.8年，二者十分接近。

另外，由于夏县支系中所有成员的最近共祖时间仅为 150-200 年（从司马衠算起，以 25

年为一代），导致所有成员均共享同一种 STR 单倍型（去除 DYS385a、DYS385b），因

而在如此短的时间内进行共祖时间估计就没有了实际意义。

综上所述，谱系图记载的历史时间与计算所得共祖时间较为一致，说明根据家谱资

料构建的谱系图比较可靠。

表 3 目标支系共祖时间的估计
Tab.3 The TMRCA of objective clans

EMR lmMR OMRB OMRS

Clan TMRCA 95% CI TMRCA 95% CI TMRCA 95% CI TMRCA 95% CI

SX-WXC-XX 4371.3 569.2-31873.6 1160.7 159.5-7616.8 1147.6 157.3-7545.2 911.6 121.9-6086.5

SX-WXC 4405.4 353.1-48602.5 1145.7 87.6-12491.4 1120.5 85.9-12328.3 898.0 66.1-10179.8

SX-XX 1204.4 50.0-16042.0 328.3 12.6-4604.3 312.7 12.1-4392.6 247.3 9.3-3589.0

WXC-XX 4446.4 553.3-32870.1 1213.3 156.0-8263.8 1182.5 152.2-8083.7 948.9 119.2-6623.7

WXC 3833.7 210.6-53229.6 1007.8 48.2-15604.5 978.1 45.8-15397.8 774.5 34.8-12630.9

XX -- -- -- -- -- --- -- --

注：TMRCA (Time to Most Recent Common Ancestry) 为最近共祖时间；CI(Confidence Interval) 为置信区间；EMR, lmMR , OMRB, 
OMRS 为四种 STR 突变速率



 ‌• 313 •2 期 杜盼新，等：重构司马光家族基因家谱

图 5 司马光家族谱系图
Fig.5  The genealogical tree of Sima Guang family

1）此处 “8▲” 表示从司马逊到司马公鞼中间隔有 8 代人，谱系图中类似地方也用数字表示间隔代数。
2）此处 “*”：《宋史》等资料记载司马康为司马光之子，然而其他私家著作（如苏轼《西楼贴 · 与堂兄三首》和邵雍《闻见录》）

提到康是由光兄司马旦之子过继（详参颜中其《司马康为司马光兄亲子》，《古籍整理研究学刊》1988 年第 3 期），《梁溪司马
氏宗谱》沿袭《宋史》观点。实际上，由于 Y 染色体父系遗传的特点，司马康究竟是司马光或者是司马旦的子嗣不影响本文的结论。

3）此处 “?1”：根据家谱记载，司马池生卒时间为公元 976-1041，与《司马光年谱》记载的公元 979-1041 有差别，特此说明。
4)  此处“?2”：根据家谱记载，司马康生卒时间为公元1052-1089 年，与《续资治通鉴长编》记载的公元1050-1090 年有差别，特此说明。
5）此处 “?3”：根据家谱，司马槙为司马康亲子，但《建炎以来系年要录》载司马光孙司马植死后，以 “ 再从孙稹 ” 继嗣，即

司马槙可能并非司马植亲子。需要指出的是，《要录》中的“司马稹”与家谱中的“司马槙”应是同一人。
6）此处 “?4”：家谱记载司马宗召生卒时间为 1156-1214，但后文又说“宗召于靖康（1127 年）中以遗荫佐无锡”，并且与其

父司马枢的生卒时间（1074-1136）不符。同时，《建炎以来系年要录》记载，绍兴六年（1136 年）“吉州万安县丞司马宗
召添差两浙路转运司干办公事 ”。因此，我们推断宗召生于 “ 绍兴二十六年（公元 1156 年）” 一句有误。

7）此处 “?5” 和 “?6”：绍兴的这一支因没有家谱，已不清楚是司马光的几世孙。
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4 讨论

4.1 司马氏的父系遗传组成

本研究对司马家族中 14 个支系进行了 Y 染色体的分型测试，发现有三个支系的 STR
单倍型彼此之间比较接近（最大突变步数在四步以内），且同属于 O1a1a1a1a1a-F492+, 
F656- 单倍群。然而，其余各支系之间的 STR 单倍型差别很大，并且他们所属的单倍群类

型也不相同（表 2）。

根据图 3 的结果，可以进一步发现各单倍群在本次调查的总人群中所占比例分别为

O2-M122（28%）、O1a-M119（24%）、O1b-M268（24%）、C2-M217（22%） 和 N1-
M231（2%）。这一结果表明司马氏在父系遗传组成上具有多样性。国内外关于姓氏的研

究也有类似结果，如侯伟光等 [19] 对曲阜地区孔姓人群进行 Y 染色体遗传多态性研究时，

发现存在 C3、Q1a1 和 O3 等多种单倍群；为了确定著名航海家克里斯托弗 · 哥伦布的父

系遗传类型进而推断其出生地，Martínezgonzález LJ[36] 等分别对西班牙加泰罗尼亚地区和

意大利北部地区的以哥伦布为姓的人群进行研究，同样发现有 R1b、J1 和 J2a1 等多种单

倍群。上述情况，可能是由于在姓氏传递过程中发生了“非父事件”[37-39] 或是由姓氏“非

单一起源”[40-41] 的特点决定。

4.2 家族遗传谱系的可靠性

结合谱牒资料和 Y 染色体分型结果，本次研究重构了司马光家族基因谱系。对于其

可靠性，我们将从以下几个方面进行探讨：首先，在对各地独立记载的谱牒资料进行整理

时，发现它们在重要家族人物和历史事件的记载上存在一致性，因此，根据这些一致性，

将山西夏县、江苏无锡和浙江绍兴三地的司马光家族谱系进行整合，绘制成一张详细的家

族谱系图；之后，依照谱系图分别对三地的支系成员进行 Y 染色体分型，发现他们同属

下游单倍群 O1a1a1a1a1a-F492+,F656-，据此，我们可以推断司马光父系遗传类型极有可

能属于该单倍群；同时，采用 BATWING 方法对所有支系逐层进行最近共祖时间估计，

得出的时间与谱系图中相应的时间较为吻合。因此，基于家谱文字资料和 Y 染色体遗传

谱系构建基因家谱还是可行的。

另外，对于家族中的一些事件，通过 Y 染色体基因分型和共祖时间估计也难以检验

其真实性，如司马康是司马光亲子，还是由司马旦过继给司马光，司马槙是否为司马康亲

子；绍兴这一支系与夏县支系分开的准确时间，以及其在谱系图中所处的确切世代。要解

决上述问题，我们可能需要挑选代表性个体进行 Y 染色体全序测试。

4.3 司马光遗传类型的归属

根据上述对家族基因谱系可靠性的论证，可以推测司马光的遗传类型很有可能为

O1a1a1a1a1a-F492+,F656- 型，但要最终确定其遗传类型，还需要：1）对司马光或其父系

亲属的遗骸进行古 DNA 测试，获取直接证据；2）寻找其他具有可靠家谱的司马光后裔，

进一步扩大样本量，对其进行 Y 染色体分型，进而确定司马光的遗传类型以及其家族内
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部的谱系关系，完善本次研究所构建的基因家谱。

在本研究的基础上，我们可以进一步对司马氏的源流进行探索，如司马光、西汉史学

家司马迁和西晋司马王室三个家族之间潜在的遗传关系。根据现存历史资料 [42-46] 的记载，

以上三个家族很有可能源于同一父系祖先。但由于史料残缺、年代久远，我们无法判断这

些记载的可信度，因此，仅仅通过历史学研究很难论证他们三个家族之间的关系。借助分

子人类学的跨学科研究或许是我们揭开这些历史谜题的有益的尝试。

致谢：感谢上海复信生物科技有限公司在样本采集方面的帮助；感谢无锡祠堂文化研
究会马淼根、夏县司马温公祠负责人王在京、洛阳市洛龙区档案史志局马正标、江南晚报
张月、绍兴晚报顾鹏程和黄武妹等联络人，以及司马扩军、马兴生、马炳德和司马国昌等
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