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河南省高原鳅属鱼类分类厘定
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(河南师范大学 水产学院,河南 新乡453007)

摘 要:高原鳅属鱼类广泛分布于青藏高原及其邻近地区,由于种间形态差异较小,高原鳅属鱼类一直是物种

鉴定的难点类群.早期相关鱼类志和本课题组近期研究显示河南省分布有赛丽高原鳅、贝氏高原鳅、达里湖高原鳅和

粗壮高原鳅,但早期文献野外调查范围较小,所用标本较少,描述也较为简单.在前期详细野外调查的基础上,通过形

态学和分子系统学相结合的方法,对河南省以上4种高原鳅属鱼类进行鉴定和整理,补充详细的形态描述,明确该属

四种鱼类在我省的分布情况.
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高原鳅属(Triplophysa)隶属于鲤形目(Cypriniformes)鳅科(Cobitidae)条鳅亚科(Noemacheilinae),是
条鳅 亚 科 中 最 大 的 类 群,也 是 分 化 最 明 显 的 属[1].RENDAHL 最 初 以 忽 吉 图 高 原 鳅(Triplophysa
hutjertjuensis)为模式种建立了高原鳅亚属[2].BǍNǍRESCU等将高原鳅分为赫氏鳅属(Hedinichthy)和高

原鳅属[3].朱松泉依据高原鳅雄性第二性征的结构特点,将高原鳅属设置成2个相应的亚属,即高原鳅亚属

和赫氏鳅亚属[4].何德奎等通过分子系统学研究发现高原鳅亚属是一个单系群[5],而赫氏鳅亚属的种类嵌入

到其他条鳅亚科鱼类分支中.侯飞侠等认为仅依据雄性个体第二性征将高原鳅属划分为高原鳅亚属和赫氏

鳅亚属的有效性值得商榷[7].由于高原鳅属鱼类鉴别难度较大,目前大多数学者仍将高原鳅属分为高原鳅亚

属和赫氏鳅亚属[5-7].迄今全世界已知的高原鳅属约有100多个种和亚种,其中分布在中国的物种数量占全

世界总数的85%.高原鳅属鱼类作为青藏高原最重要的类群之一,对高原地区的极寒和低氧环境表现出了很

强的适应性.由于该属种类较多且分布范围较为广泛,所以近年来有大量的新种文章报道,但该属鱼类并没

有被系统分类整理,相应的检索系统也没有得到完善,这导致了该属鱼类的分类仍存在一些争议和混

乱[8-10].高原鳅属鱼类在形态特征上相似性很高,使用传统的形态学方法很难将其区分开来.
据《河南鱼类志》记载,在河南分布的高原鳅属鱼类为赛丽条鳅(Nemachilussellaefer),分布在三门峡

灵宝市弘农涧河[11],此后,又在境内陆续采集到一批样本,经鉴定是河南省鱼类新纪录种.许涛清等又对《河
南鱼类志》进行了补充,其中就有贝氏高原鳅(Triplophysableekeri),分别采集于西峡和栾川等地[12],但河

南鱼类补遗上对贝氏高原鳅的形态特征描述较为简单.所以本研究使用形态学测量、解剖学鉴定和分子生物

学验证相结合的方法对河南省分布的高原鳅属鱼类进行分类厘定和补充.

1 材料与方法

1.1 材 料

河南省鱼类资源调查队在2012年至2020年间,在河南省范围内采集到大量高原鳅属鱼类标本,本研究

  收稿日期:2021-03-17;修回日期:2021-04-07.
  基金项目:国家自然科学基金(U2004146;31872199);河南省科技攻关重点项目(182102110007;182102110046);河南省

创新型科 技 团 队 支 持 计 划(CXTD2016043);2019年 度 河 南 省 高 等 学 校 青 年 骨 干 教 师 培 养 计 划 项 目

(2019GGJS063);河南师范大学博士科研启动费支持课题(5101229170141).
  作者简介:汤永涛(1987-),男,河南新乡人,河南师范大学讲师,博士,主要从事鱼类分类和系统演化研究.
  通信作者:聂国兴,河南师范大学教授,博士生导师,E-mail:niegx@htu.cn.



从11个样点选取80尾进行分析(表1),根据形态和分子分析结果,鉴定为4种高原鳅,分别是赛丽高原鳅、
达里湖高原鳅、贝氏高原鳅和粗壮高原鳅(见结果部分),其中每个物种各20尾,无水乙醇保存10尾,用于分

子生物学分析,体积分数10%甲醛保存10尾,用于形态分析.另外,还包括3尾达里湖高原鳅模式产地(内蒙

古达里诺尔湖)的酒精样品,用于分子系统学分析.所有样品均存放于河南师范大学水产学院鱼类标本室.
表1 本研究所用样品信息表

Tab.1 Detailedinformationofsamplesusedinthisstudy

物种 样点编号 地点 水系

赛丽高原鳅Triplophysasellaefer 1 济源市邵原镇黄楝树村 东阳河-黄河水系

2 洛阳市洛宁县赵村镇薛桥村 马营河-黄河水系

3 三门峡市卢氏县官坡镇兰东村 兰草河-黄河水系

4 三门峡市灵宝市朱阳镇鱼仙河村 西涧河-黄河水系

5 三门峡市卢氏县官坡镇磨上村 洛河-黄河水系

达里湖高原鳅Triplophysadalaica 6 安阳市林州市石板岩镇石板岩村 露水河-卫河水系

7 安阳市林州市任村镇古城村 漳河-卫河水系

8 焦作市博爱县青天河景区观音峡 丹河-黄河水系

内蒙古赤峰市达里诺尔湖 内陆自流水体

贝氏高原鳅Triplophysableekeri 2 洛阳市洛宁县赵村镇薛桥村 马营河-黄河水系

1 济源市邵原镇黄楝树村 东阳河-黄河水系

9 洛阳市栾川县秋扒乡鸭石村 伊河-黄河水系

10 三门峡市卢氏县双槐树乡大河西村 老灌河-丹江水系

粗壮高原鳅Triplophysarobusta 6 安阳市林州市石板岩镇石板岩村 露水河-卫河水系

11 济源市邵原镇东西山村 铁山河-黄河水系

6 安阳市林州市石板岩镇石板岩村 露水河-卫河水系

1.2 形态学测量

以《中国条鳅志》为主要参考[4],对40尾福尔马林标本进行形态测量,精确到0.01mm.解剖观察肠道的

形态特征,测量的指标有体长(BL),体高(BD),尾柄长(CPL),尾柄高(CPD),头长(HL),吻长(SNL),眼径

(OD),眼间距(IW),胸鳍长(PFL),背吻距(SD),胸、腹鳍基部起点之间的距离(PV)等12项指标,并计算

BL/BD,BL/HL,BL/CPL,HL/SNL,HL/OD,HL/IW,IW/OD,CPL/CPD,PFL/PV,SD/BL的比值,同时

在体视镜下观察并计数各鳍的分枝鳍条数目.
1.3 分子生物学鉴定

1.3.1 DNA提取

在无水乙醇固定的标本上取约0.2g的鳍条或者肌肉组织,置于1.5mL的离心管中,用无菌滤纸残留

的酒精吸干后,用酚-氯仿法提取基因组DNA[13].提取的基因组DNA进行电泳检测,检测基因组完整度,用

Nanodrop2000超微量分光光度计检测浓度和纯度,保存于-20℃冰箱用于后续分析.
1.3.2 PCR扩增目的基因

本研究选取线粒体Cytb基因进行PCR扩增,引物序列如下[14]:

FL14724:5'-GACTTGAAAAACCACCGTTG-3',

H15915:5'-CTCCGATCTCCGGATTACAAGAC-3'.
PCR反应体系为25μL,包括 Mix酶12μL,正反引物各0.5μL,基因组DNA1μL,灭菌双蒸水11μL.

PCR反应条件为:95℃预变性5min;94℃变性40s,52℃退火1min,72℃延伸1min,设置循环35次;然
后72℃延伸7min,4℃保存.将扩增后获得的PCR产物进行琼脂糖凝胶电泳检测,经检测合格后送往武汉

天一辉远生物科技公司进行双向测序.
1.4 数据分析

用Lasergene软件包中Seqman软件[15]对测序得到的正向序列和反向序列进行组装及矫正,将组装之
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后的一致序列在NCBI(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)网站上进行BLAST比对,以确认扩增所

得到的序列是否为目的基因.为确定河南省高原鳅属鱼类的系统发育位置,从 NCBI下载48种高原鳅共

77条Cytb序列[16-21],将本研究获得序列与下载序列合并后用Bioedit软件进行多重比对分析,剪切后得到

一致序列,用于后期构建系统发育树.以叶尔羌高原鳅为外类群,在 MrBayes3.2.8中构建贝叶斯树(BI),共
进行10000000代运算,取样频率为1000代;在RAxML软件中构建最大似然树(ML),进行1000次

bootstrap重复来获取节点支持率.最后,根据系统发育树的结果,在 MEGA5.0软件中计算种间平均Kimura
双参数遗传距离(Kimura2-parameterdistance,K2P).

2 结 果

2.1 高原鳅属物种鉴定

参考《中国条鳅志》的形态描述和鉴别特征[4],根据本研究形态测量和分子系统学结果,将80尾高原鳅

鉴定为4个物种,分别是赛丽高原鳅、贝氏高原鳅、达里湖高原鳅和粗壮高原鳅.表2为形态测量结果,主要

特征均符合相应物种描述,具体形态描述见2.2部分.
本研究共测序获得43条Cytb序列,其中河南省高原鳅40条,模式产地达里湖高原鳅3条,比对后一

致序列长度为1112bp.BI法和 ML法构建的系统发育树得到一致的结果,因此仅显示BI树.系统发育树

(图1)显示与形态鉴定一致的结果,河南省高原鳅属鱼类被分为4支,各支分别与形态鉴定的物种聚为1支.
种间K2P遗传距离的计算结果显示,河南省赛丽高原鳅与NCBI数据库中赛丽高原鳅的组间距离为0.004,
河南省贝氏高原鳅与NCBI数据库中贝氏高原鳅的组间距离为0.014,河南省达里湖高原鳅与模式产地达里

湖高原鳅的遗传距离为0.003,与NCBI数据库中达里湖高原鳅序列的组间遗传距离为0.004,河南省粗壮高

原鳅与数据库中粗壮高原鳅的组间距离为0.014,均小于常用种间遗传距离0.02.同时,河南省的高原鳅属鱼

类与数据库中其他高原鳅属鱼类的组间遗传距离均大于0.02,再次证实物种鉴定的准确性.
表2 河南省4种高原鳅形态测量结果

Tab.2 MorphometricresultsoffourTriplophysaspeciesinHenanprovince

指标
赛丽高原鳅n=10

范围 平均值±标准差

贝氏高原鳅n=10

范围 平均值±标准差

达里湖高原鳅n=10

范围 平均值±标准差

粗壮高原鳅n=10

范围 平均值±标准差

BL/BD 5.45~6.96 6.27±0.46 5.24~6.28 5.73±0.32 4.81~6.42 5.37±0.44 6.19~8.38 7.08±0.69

BL/HL 3.72~4.72 4.30±0.29 4.16~5.10 4.46±0.25 3.87~4.31 4.04±0.14 3.81~4.96 4.43±0.31

BL/CPL 4.61~6.02 5.23±0.37 4.25~5.34 4.91±0.37 4.25~5.19 4.70±0.33 4.76~6.33 5.33±0.47

HL/SNL 2.00~2.36 2.22±0.09 1.82~2.27 2.10±0.13 2.33~3.03 2.54±0.19 1.91~2.44 2.17±0.15

HL/OD 5.23~7.34 6.39±0.65 5.88~7.33 6.50±0.52 4.92~7.05 6.01±0.53 5.62~8.31 7.12±0.94

HL/IW 3.01~4.40 3.57±0.38 2.39~3.38 3.06±0.25 3.09~3.66 3.30±0.17 2.72~3.60 3.13±0.33

IW/OD 1.54~2.25 1.80±0.19 1.83~2.58 2.14±0.25 1.59~2.08 1.82±0.14 1.81~2.67 2.28±0.28

CPL/CPD1.47~2.25 1.82±0.21 1.54~2.14 1.83±0.15 1.91~2.63 2.20±0.24 1.97~2.56 2.25±0.18

SD/BL 0.52~0.57 0.54±0.02 0.50~0.53 0.52±0.01 0.49~0.55 0.49±0.55 0.48~0.54 0.51±0.02

PFL/PV 0.49~0.73 0.65±0.08 0.46~0.67 0.55±0.07 0.50~0.66 0.58±0.06 0.30~0.49 0.38±0.06

2.2 物种形态描述

2.2.1 赛丽高原鳅形态学分析

赛丽高原鳅的形态特征(甲醛标本)如图2示,本研究中测量标本10尾,体长53.75~85.58mm.背鳍条

Ⅲ-7~8,臀鳍条Ⅲ-5,胸鳍条Ⅰ-10~11,腹鳍条Ⅱ-7,尾鳍分枝鳍条16.体长为体高的5.45~6.96倍,为头长

的3.72~4.72倍,为尾柄长的4.61~6.02倍.头长为吻长的2.00~2.36倍,为眼径的5.23~7.34倍,为眼间

距的3.01~4.40,眼间距为眼径的1.54~2.25倍.尾柄长为尾柄高的1.47~2.25倍,背吻距即背鳍基部起点
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至吻端的距离为体长的52~57%.胸鳍长约为胸、腹鳍基部起点之间距离的65%.身体细长型,体表裸露无

鳞,侧线完全,吻部较尖,口下位,须较短,腹鳍基部起点相对于背鳍基部起点或稍前,尾鳍后缘凹入.
体色(福尔马林浸泡标本)呈浅黄色,背鳍前后各有3~6个褐色横斑,背鳍有1列斑点,尾鳍斑点成列或

不成列,肠短,自“U”字形的胃发出向后,绕折成“Z”字形.分布在本省灵宝市、卢氏县、济源市和洛宁县等地.
2.2.2 贝氏高原鳅形态学分析

贝氏高原鳅的形态特征如图3示,本研究中测量标本10尾,体长63.99~81.82mm,背鳍条Ⅲ-7~8,臀
鳍条Ⅲ-5~6,胸鳍条Ⅰ-10~11,腹鳍条Ⅱ-7,尾鳍分枝鳍条16~17.体长为体高的5.24~6.28倍,为头长的

4.16~5.10倍,为尾柄长的4.25~5.34倍.头长是吻长的1.82~2.27倍,是眼径的5.88~7.33倍,是眼间距的

2.39~3.38,眼间距是眼径的1.83~2.58倍.尾柄长为尾柄高的1.54~2.14倍,背吻距即背鳍基部起点至吻

端的距离为体长的50%~53%.胸鳍长约为胸、腹鳍基部起点之间距离的55%.身体粗壮,前躯近似圆筒型,
后躯侧扁,体表裸露无鳞,侧线完全,口下位,口裂较宽,唇光滑或有浅褶皱,下颌匙状露出于唇外,腹鳍基部

起点相对于背鳍基部起点或稍后,腹鳍末端伸达肛门,尾鳍后缘凹入.
体色(福尔马林浸泡标本)呈浅黄色,背部略暗,背鳍前后各有3~6块褐色横斑,沿侧线有1列约8~

10块褐色圆斑块,头部和体侧分布有较多褐色小斑点,背鳍有2~3列斑点,尾鳍有1~3列斑点,肠自“U”字
形的胃发出向后,绕折成“Z”字形.此类群分布在本省的卢氏县、栾川县、济源市和洛宁县等地.
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2.2.3 达里湖高原鳅形态学分析

达里湖高原鳅的形态特征如图4,本研究中测量标本10尾,体长51.64~95.00mm,背鳍条Ⅲ-7~8,臀
鳍条Ⅲ-5,胸鳍条Ⅰ-10~12,腹鳍条Ⅱ-7,尾鳍分枝鳍条16~17.体长为体高的4.81~6.42倍,为头长3.87~
4.31倍,为尾柄长的4.25~5.19倍.头长为吻长的2.33~3.03倍,为眼径的4.92~7.05倍,为眼间距的3.09~
3.66,眼间距为眼径的1.59~2.08倍.尾柄长为尾柄高的1.91~2.63倍,背吻距即背鳍基部起点至吻端的距

离为体长的49%~55%.胸鳍长约为胸、腹鳍基部起点之间距离的58%.身体粗壮,前躯近似圆筒型,后躯侧

扁,无鳞,侧线完全,口下位,口裂较宽,唇面有短乳突或有皱褶,下颌匙状,腹鳍位置稍后,腹鳍末端伸达肛门

或达到臀鳍基部起点,尾鳍后缘微凹.
体色(福尔马林浸泡标本)呈浅黄色,皮肤光滑,腹部颜色较浅,背部和侧面呈浅棕色,体侧有短横条和不

规则的斑点,背鳍前后有4~6块褐色斑块,沿侧线有1列约8~10块褐色圆斑块,头部和体侧分布有较多褐

色小斑点,胸鳍、背鳍和尾鳍均有不规则排列的小斑点.肠自“U”字形的胃发出向后,绕折成螺纹型,有3~
5个环.此类群分布在本省安阳和焦作均有分布.
2.2.4 粗壮高原鳅形态学分析

粗壮高原鳅的形态特征如图5,本研究中测量标本10尾,体长62.21-96.68mm,背鳍条Ⅲ-7~8,臀鳍条

Ⅲ-5,胸鳍条Ⅰ-9~12,腹鳍条Ⅱ-7,尾鳍分枝鳍条14~16.体长为体高的6.19~8.38倍,为头长的3.81~
4.96倍,为尾柄长的4.76~6.33倍.头长为吻长的1.91~2.44倍,为眼径的5.62~8.31倍,为眼间距的

2.72~3.60倍,眼间距为眼径的1.81~2.67倍.尾柄长为尾柄高的1.97~2.56倍,背吻距即背鳍基部起点至

吻端的距离为体长的48%~54%.胸鳍相对较短,胸鳍长约为胸、腹鳍基部起点之间距离的38%.身体粗壮,
前躯较宽,后躯逐渐侧扁,头宽大于头高,无鳞,侧线完全,口下位,唇面光滑或有皱褶,下颌匙状,腹鳍位置稍

后,尾鳍后缘深凹入.
体色(福尔马林浸泡标本)呈浅黄色,皮肤光滑,腹部颜色较浅,体侧无明显斑纹,背鳍前后有4~6块褐

色斑块,头部和体侧分布有较多褐色小斑点,胸鳍和背鳍有斑点,尾鳍成列或不成列的小斑点.肠自“U”字形

的胃发出向后,在胃的后方绕折成“Z”字形.此类群在本省安阳和济源均有分布.

3 讨 论

3.1 高原鳅属鱼类的形态特征比较及分类厘定

综合前面形态测量、解剖观察和系统发育树的结果,参考现有资料[4,11],本研究认为河南省内确定分布

的有四种高原鳅,即赛丽高原鳅(Triplophysasellaefer)、贝氏高原鳅(Triplophysableekeri)、达里湖高原
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鳅(Triplophysadalaica)和粗壮高原鳅(Triplophysarobusta).
赛丽高原鳅,别名赛丽条鳅(Nemachilussellaefer)(Nichols)[22],在《河南鱼类志》[11]中隶属于条鳅属

(Nemachilus),物种名为赛丽条鳅.这与当时高原鳅属的概念以及定属特征尚未被国内学者广泛知晓或接受

有关,因此在早期文献和著作中,我国鱼类分类学者普遍将高原鳅归入了条鳅属.此后武云飞和吴翠珍最先

采用高原鳅属这一属名[23],随后的《秦岭鱼类志》[24]和《中国条鳅志》[4]均采用这一属名.目前,早期条鳅属中

的大部分种类被调整到高原鳅属,所以本研究将《河南鱼类志》中的赛丽条鳅调整到高原鳅属,订正为赛丽高

原鳅.
河南省四种高原鳅形态差别主要存在以下几个方面,赛丽高原鳅相比其他3种高原鳅,身体更加细长,

腹鳍起点与背鳍起点相对或稍靠前.对于贝氏高原鳅来说,其下颌边缘露出,背鳍和尾鳍分别有2~3列和

1~3列斑点,沿侧线有1列约8~10块深褐色斑块,而其他3种高原鳅的下颌边缘未露出,背鳍和尾鳍仅有

1列或不成列的小斑点.达里湖高原鳅的肠自“U”字形的胃发出后,在胃的后方绕折成3~5个环的螺纹状,
明显区别于其他3种高原鳅的肠盘曲成较为简单的“Z”字形,另外达里湖高原鳅的尾鳍微凹,两叶圆,其他

3种高原鳅的尾鳍后缘深凹入.粗壮高原鳅腹鳍较短,末端不伸达肛门,身体前躯粗壮近圆筒型,区别于其他

3种高原鳅.
3.2 河南省高原鳅属鱼类检索

为了方便鉴定河南省4种高原鳅属鱼类的物种,制定检索表如下:

1(2)肠自“U”型胃发出后,在胃的后方绕折成螺纹型(腹面观),有3~5个环 达里湖高原鳅……………

2(1)肠自“U”型胃发出后,在胃的后方折向前,在胃后方绕折成“Z”字形

3(4)腹鳍末端伸达肛门,或接近臀鳍起点 贝氏高原鳅………………………………………………………

4(3)腹鳍末端不伸达肛门

5(6)身体细长,腹鳍基部起点的位置与胸鳍基部起点相对或者稍靠前 赛丽高原鳅………………………

6(5)身体前躯近圆筒型,腹鳍基部起点的位置与胸鳍基部起点相对或者稍靠后,尾鳍基部颜色较深

粗壮高原鳅

…
……………………………………………………………………………………………………

3.3 高原鳅属鱼类的生存现状及保护意义

早期文献记录高原鳅属鱼类在河南省的分布范围仅限于灵宝市、栾川县、西峡县和安阳林州等地,分布

范围较小.经过河南省鱼类资源调查队长期详细地调查后,新增该属鱼类在河南省的新分布区,包括济源市、
洛宁县、卢氏县、博爱县等地,这为高原鳅属鱼类的保护及后期的利用提供了基础资料和数据.在实地采样过

程中发现该属鱼类大多生活在海拔较高、温度较低、多砂石的水域,是冷水性底栖小型鱼类.但是近年来随着

工业化程度提高和人类活动不断加剧,全球气候变暖,水体污染,河流断流等问题对高原鳅属鱼类的生存环

境带来一系列不利影响,提示应尽早开展该类群相关的生物学研究,并及早采取一定的保护措施.另外,在查

验标本时发现,部分标本和目前已命名的高原鳅属鱼类存在一定的形态差异,有待进一步通过更加详尽的形

态和分子方法确定其是否为新物种,或是已知鱼类的种内形态变异.
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ClassificationofthegenusTriplophysainHenanProvince

TangYongtao,HuBo,YanXuemeng,LiuRuyao,DingQiqi,MengXiaolin,ZhouChuanjiang,NieGuoxing

(CollegeofFisheries,HenanNormalUniversity,Xinxiang453007,China)

Abstract:ThegenusTriplophysaiswidelydistributedintheQinghai-TibetPlateauanditsadjacentareas.Duetothe
minutemorphologicaldifferences,thegenusTriplophysahasalwaysbeenadifficultgroupforspeciesidentification.Earlyre-
latedtaxonomicbooksandrecentresearchesshowedthattherewerefourTriplophysaspeciesinHenanprovince,namely
Triplophysasellaefer,Triplophysableekeri,Triplophysadalaica,andTriplophysarobusta.However,thelocalfieldsur-
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vey,thesmallamountofspecimensusedinmorphologicalanalysisandsimplemorphologicaldescriptioninearlyliteratures
madethebasicdatanotclearforTriplophysaspeciesinHenanprovince.Basedonthedetailedfieldinvestigation,thisstudy
comprehensivelyinspectedthespecimens,byusingthemethodofmorphologyandmolecularsystematicstoidentifyspeciesand
supplementthedetailedmorphologicaldescription,determinedtherangeofTriplophysainHenanProvince.Thisstudywill
contributetotherevisionofIchthyologyofHenanProvince.

Keywords:HenanProvince;Triplophysa;morphology;taxonomy

[责任编校 刘洋 杨浦]

(上接第58页)

WaterqualityevaluationofDaheitingreservoirbasedon
principalcomponentanalysisandWQImin

ZhuChangjun1,2,ZhaoFangxing1,LiBudong3,WangShiyan3,HaoWenlong1

(1.CollegeofEnergyandEnvironmentalEngineering,HebeiUniversityofEngineering,Handan056038,China;

2.StateKeyLaboratoryofHydrology,WaterResourcesandHydraulicEngineering,HohaiUniversity,Nanjing210009,China;

3.ChinaInstituteofWaterResourcesandHydropowerResearch,Beijing100038,China)

  Abstract:DaheitingreservoiristhesourceoftheLuanRiverDiversionProject.Thequalityofwaterisrelatedtothe
safetyofdrinkingwaterinthesurroundingarea.Theevaluationofwaterqualityisstillinthestageofsingleindexandmulti-in-
dexanalysis.Principalcomponentanalysis(PCA)andWQImin(minimumwaterqualityindex)werecombinedtoquantitativelye-
valuatethewaterqualityofDaheitingreservoirbasedonthewaterqualitymonitoringdataofdifferentwaterperiodsin2019.
TheresultsshowedthatthewaterqualityofDaheitingreservoirwasmediumin2019,andthewaterqualityofhighwaterperi-
odwasslightlybetterthanthatoflowwaterperiod,andthewaterqualityofdamheadwasslightlybetterthanthatofreservoir
tail.ThemainpollutiontypesofDaheitingreservoirinthisperiodareorganicpollutionandeutrophicationpollutionaccordingto
thewaterqualityfactorsselectedbyprincipalcomponentanalysis.Takingthehorizontalperiodasanexample,theminimum
waterqualityindex(WQImin)basedonprincipalcomponentanalysishascertainfeasibilityandreferencevalueinthewaterenvi-
ronmentcomprehensivewaterqualityevaluationunderthepremiseoffullyconsideringtheweightofenvironmentalfactors.

Keywords:Daheitingreservoir;principalcomponentanalysis;WQImin;waterqualityassessment
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