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异的影响 

韩学凯1, 2, 3, 4, 张睿4, 扎西拉姆1, 2, 3, 李科4, 隋丽英4, 张驰1, 2, 3 

1. 西藏自治区农牧科学院水产科学研究所, 西藏 拉萨 850032;  

2. 西藏土著鱼类繁育与利用技术工程研究中心, 西藏 拉萨 850032; 

3. 西藏自治区渔业与种质资源利用重点实验室, 西藏 拉萨 850032; 

4. 亚洲区域卤虫参考中心, 天津科技大学海洋与环境学院, 天津 300457 

摘要: 青藏高原是我国盐湖和卤虫(Artemia)资源分布最为丰富的地区之一。为探究近 20 多年来青藏高原经历的气

候变暖和盐湖盐度下降对高原盐湖生物形态和遗传学特征的影响, 本研究选取 1996 年和 2021 年西藏拉果错盐湖

卤虫进行培养和形态学测量, 并基于简化基因组测序(specific-locus amplified fragments sequencing, SLAF-seq)技术

对两个年代卤虫遗传多样性和遗传结构进行分析。结果表明, 1996 年卤虫在复眼间距、第二触角长和抱握器外周

长指标上均极显著(P<0.01)大于 2021 年卤虫。遗传分析结果显示, 两个群体间遗传多样性差异较小, 多态信息含

量(PIC)分别为 0.268 和 0.269, 属于中度多态性(0.25<PIC<0.5); 两群体间遗传分化系数(Fst)值为 0.106, 这表明其存

在中等程度的遗传分化(0.05<Fst<0.15)。系统进化树、主成分分析和亲缘关系热图进一步表明, 两个不同年代群体

聚类差异明显。而 Admixture 表明, K=1 为最优分群数, 这表明随着时间推移两个年份卤虫群体出现一定程度的分

化, 但尚未分化为两个完全独立的居群, 它们的遗传信息来自同一原始祖先。本研究有助于全面了解气候变暖对西

藏卤虫种群的影响, 也为后续西藏卤虫种质资源保护和利用提供理论支撑。 
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卤虫(Artemia)是一种世界性分布的小型甲壳

动物 , 它不仅是高盐水体食物链的重要参与者 , 

同时也是水产动物重要开口饵料, 在水产养殖和

海洋经济链中发挥着重要作用[1-2]。随着全球水产

养殖产量和人工培育的水产苗种产量的持续增加, 

对卤虫资源的需求量逐年增加。作为天然资源 , 

卤虫及卤虫卵资源量和质量受环境和气候因素变

化影响较大。 

如今全球气候变暖已经打破部分区域的降水

分布平衡, 并改变着当地物种的时空分布及多样

性水平[3]。相比于海洋及淡水环境, 高盐生境生态

系统更加脆弱, 因此水资源失衡有可能对该系统

内生物多样性带来更大威胁。卤虫在 40~180 g/L

盐度范围内生长繁殖和产休眠卵, 盐度是卤虫生

存和种群繁殖的主要环境因素。研究表明, 墨西哥

太平洋沿岸旧金山湾卤虫(Artemia franciscana)群

体在 100~120 的盐度下存活率很高, 在 60 以下和

200 以上的盐度下死亡率很高[4]。而伊朗乌尔米亚

湖在过去 20 年里逐渐干涸已导致湖水盐度接近

饱和水平, 90%以上卤虫种群丧失[5]。如今中亚地
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区最大的盐湖咸海同样面临着湖面缩小和盐度升

高问题, 以致卤虫卵产量逐年缩减[6]。青藏高原盐

湖众多, 是我国卤虫资源最为丰富地区之一。在

过去的 20 年里, 青藏高原正在经历温暖化和降水

格局改变, 青藏高原的冰川和冰雪融化形成的淡

水源源不断地汇入高原湖泊中, 导致湖面扩张、

盐度降低[7], 并有可能进一步引发高原盐湖卤虫

的生存危机。作为青藏高原上卤虫产量最高的盐

湖, 其香错湖的盐度近年来逐渐接近并将要突破

其自然条件下正常生长繁殖的低值[8], 由此引发

的卤虫产量减少已成为制约西藏卤虫资源可持续

利用的重要因素。 

遗传多样性对于物种抵御不良环境能力和种

群适应度等方面具有重要意义[9-10]。全球气候变

化有可能降低遗传多样性进而改变物种对环境变

化的进化适应。近年来 , 已有一些分子标记如

mtDNA、ISSR、RAPD 及 SSR 在卤虫中相继得到

开发并用于群体遗传学研究[11-14], 而目前西藏盐

湖卤虫研究多集中于生物学特征、系统分类、营

养价值等方面[15-17], 有关其群体遗传学方面研究

相对较少。最近, Li 等[18]利用 SNP 标记对 7 个西

藏盐湖卤虫种群进行群体遗传学分析, 发现西藏

阿里地区卤虫群体可进一步分划为阿里东部和阿

里西部两个地理群体, 并且两个群体的遗传多样

性呈现西高东低的趋势。如今青藏高原上发生的

气候变暖和变湿是否已经对盐湖卤虫生存、生长

以及遗传多样性等方面造成影响却鲜有报道。仅

见 Li 等[8]利用微卫星标记和 CO I 基因开展西藏

其香错 1998、2007 和 2019 年 3 个不同年份卤虫

的群体遗传学分析, 研究发现这 3 个年份卤虫遗

传多样性持续下降, 遗传分化显著。但是由于西

藏盐湖众多且分布相对分散, 各盐湖环境因子差

异较大, 因此有必要针对更多西藏盐湖卤虫群体

来探究近年来气候变化对其生长和遗传变异的影

响。 

拉果错盐湖是西藏的重要盐湖之一, 也是西

藏卤虫(Artemia tibetiana)的定种湖。近年来拉果

错盐湖的气候变化、湖面积变化及盐度下降等因

素都可能对盐湖卤虫生存和生长带来不利影响。

本研究选取拉果错 1996 和 2021 年两个年份卤虫, 

开展不同年份卤虫生长和群体遗传学研究, 旨在

探究西藏卤虫种群在面对气候变化等因素导致的

环境变化时的生理和遗传反应。 

1  材料与方法 

1.1  卤虫培养 

本研究选取 1996 年和 2021 年于西藏拉果错

盐湖采集的卤虫卵, 卤虫卵样本来自亚洲区域卤

虫参考中心(AR-ARC)卤虫种质资源库(表 1)。卤

虫卵孵化条件为: 温度 28 ℃, 盐度 30 的人工海

水, 光照 2000 lx, 持续曝气。孵化 24 h 后, 收集

无节幼体, 转移至 1 L 锥形管中继续培养, 每天

投喂适量小球藻藻细胞(Chlorella sp.), 每 3 d 换 1

次水。 

 
表 1  样品来源及相关信息 

Tab. 1  Sample source and related information 

样品缩写 
sample abbreviation 

样品来源 
sample source 

采集年份 
year of collection 

AR-ARC 种质库编号 
AR-ARC GeneBank ID 

种名 
species name 

LGC-1996 西藏拉果错 Lagkor, Tibet 1996 CHN-SL-43 西藏卤虫 Artemia tibetiana 

LGC-2021 西藏拉果错 Lagkor, Tibet 2021 CHN-SL-77 西藏卤虫 Artemia tibetiana 

 

1.2  卤虫成虫形态特征测量和分析 

待卤虫生长到成体阶段时, 分别取雌、雄各

30 只共 60 只卤虫进行表型测量。在体式显微镜

下分别对虫进行形态学测量。雌性测量指标包括: 

体长、腹长、体宽、复眼间距、复眼直径、第二

触角长、卵囊直径、头宽; 雄性测量指标包括: 体

长、腹长、体宽、复眼间距、复眼直径、抱握器

外周长、额结节直径、生殖节长、头宽。将 1996

年和 2021 年拉果错卤虫分为雌、雄两组, 同时将

形态数据除以头宽进行标准化。利用 SPSS 22.0

对这各组的形态学指标进行独立样本 t 检验分析。

通过 Kolmogorov-Smirnov 检验每个群体的数据
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是否呈正态分布, 通过 Levene 检验确定方差的同

质性。利用 SPSS 软件对数据进行标准化及分析后, 

导入 Origin 软件进行主成分分析, 生成散点图。 

1.3  基因组 DNA 提取及简化基因组测序 

每个年份各选 10 只成体卤虫, 基因组 DNA

提取选用天津兰瑞生物技术有限公司的全基因组

提取试剂盒完成。选取艾比湖孤雌卤虫(Artemia 
parthenogenetica)基因组(本课题组未发表数据)作

为参考基因组进行酶切预测, 最终确定采用的限

制性内切酶组合为 Hae III+Hpy166II, 酶切片段

长度预计为 364~414 bp。并以此酶切方案进行后

续文库构建。文库构建和测序分析由北京百迈客

生物科技有限公司完成。 

1.4  SNP 标记开发 

在对原始数据进行质量检查和筛选后, 保留

高质量的 reads 并根据相似性进行聚类, 并以本

课题组艾比湖孤雌卤虫基因组为参考进行 SNP 标

记开发。将筛选后的 reads 基于 BWA[19]方法比对

到艾比湖孤雌卤虫基因组上 , 后利用 GATK 

(v3.8)[20]和 Samtools(v1.9)[21]两种方法进行 SNP数

据整合和标记开发。 

1.5  群体遗传分析 

根据筛选得到的 SNPs, 利用百迈克公司编写

的脚本, 完成群体遗传多样性指标分析。主要包

括期望等位基因数(Ea)、期望杂合度(He)、观测杂

合度(Ho)、基因多样性指数(Nei)、观测等位基因

数(Oa)、多态信息含量(PIC)和香农-威纳指数(I)。 

基于 SNP 数据, 通过 EIGENSOFT(v6.0)[22]

软件完成两个群体间 20 个样本的主成分分析。利

用MEGA X[23]软件, 采用邻接法构建 20个卤虫个

体的系统发育树。两个群体间的遗传结构分析采

用 Admixture(v1.22)[24]软件完成。而个体间的亲缘

关 系 分 析 和 Kinship 热 图 绘 制 采 用 GCTA 

(v1.92.1)[25]软件完成。 

2  结果与分析 

2.1  雌雄成体形态测量分析 

独立样本 t 检验分析发现两个年代雌性卤虫

仅在复眼间距和第二触角长指标存在极显著差异

(P<0.01), 且 1996 年卤虫极显著大于 2021 年卤虫

(图 1a)。而两个年代雄性卤虫仅在复眼间距和抱

握器外周长指标存在极显著差异(P<0.01), 1996

年卤虫在这两个指标上极显著大于 2021 年卤虫

(图 1b)。两个年代卤虫虽然在多个形态学指标方

面无显著差异, 但是 1996 年卤虫在复眼间距、第

二触角长和抱握器外周长方面极显著大于 2021 

 

 
 

图 1  1996 年和 2021 年拉果错卤虫群体形态差异性 

a. 雌性; b. 雄性. 

Fig. 1  Morphological variability in the population of the Artemia tibetiana in lagkor Co in years 1996 and 2021 
a. Female; b. Male. 
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年卤虫(P<0.01)。 

2.2  形态学主成分分析 

雄性卤虫形态学数据分析中共获得 3 个主成

分, 累计贡献率为 70.076%。其中主成分 1、2 和 3

的值分别为 48.301%、12.587%和 9.187% (图 2A)。

绘制散点图发现虽然两个年份雄性卤虫整体形态

相似度较大, 但是通过俯视图(图 2B)可以看出, 

通过 PC1 可以对两个年份雄性卤虫进行一定程度

的区分。由图中向量箭头发现, 体长、腹长、复

眼间距等指标对第 1 个主成分轴的贡献率高; 抱

握器外周长、腹长、生殖节长等指标对第 2 个主

成分轴的贡献率高, 额结节直径、生殖节长等指

标对第 3 个主成分轴的贡献率高。 

在雌性卤虫形态学数据的主成分分析结果中

共获得 3 个主成分, 累计贡献率为 68.136%。其中

主成分 1、2 和 3 的贡献率分别为 41.901%、

13.384%和 12.852%。基于这 3 个主成分绘制散点

图, 发现两个年份之间均有不同程度的重叠且距

离较近, 说明两个年份雌性卤虫群体间整体形态

相似度较大(图 3)。根据图中向量箭头发现, 体宽、 
 

 
 

图 2  1996 年和 2021 年拉果错雄性卤虫形态主成分分析 

A. 主视图; B. 俯视图. a: 体长, b: 腹长, c: 体宽, d: 生殖节, e: 复眼间距, f: 复眼直径, g: 抱握器外周长, h: 额结节, i: 头宽. 

Fig. 2  Principal component analysis of male Artemia morphology in Lagkor Co in years 1996 and 2021 
A. The main view, B. The top view. a: body length, b: abdominal length, c: body width, d: genital segment, e: compound  

eye distance, f: compound eye diameter, g: peripheral grasping apparatus, h: frontal knobs, i: head width. 
 

 
 

图 3  1996 年和 2021 年拉果错雌性卤虫形态主成分分析 

A. 主视图; B. 俯视图. a: 体长, b: 腹长, c: 体宽, e: 复眼间距, f: 复眼直径, k: 卵囊直径, l: 第二触角长, i: 头宽. 

Fig. 3  Principal component analysis of female Artemia morphology in Lagkor Co in years 1996 and 2021 
A. The main view; B. The top view. a: body length, b: abdominal length, c: body width, e: compound eye distance,  

f: compound eye diameter, k: ovary diameter, l: antennae length, i: head width. 
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体长、腹长等指标在 PC1 轴上投影较大, 说明这

些性状对第 1 个主成分轴的贡献率高; 第二触角

长、复眼直径等指标对第 2 个主成分轴的贡献率

高, 而体长、复眼间距等指标对第 3 个主成分轴

的贡献率高。 

2.3  测序数据统计分析 

对 20 个卤虫测序样本的数据进行统计分析, 

共获得 229.12 Mb reads 数据, 测序平均 Q30 为

92.40%, 平均 GC 含量为 36.96%。开发 458884 个

SLAF 标签中有 263069 个为多态性 SLAF 标签, 平

均测序深度为 13.60 ×。共开发得到 1757916 个 SNP

标记, 后筛选获得 680955 个 SNP 用于下游分析。 

2.4  群体遗传多样性分析 

遗传多样性分析发现 LGC-1996 群体在 Ea、

Oa 和 Ho 指标方面大于 LGC-2021 群体, 而在其他

指标方面均小于 LGC-2021 群体, 两个卤虫群体

整体遗传多样性差异较小(表 2)。根据 Botstein 等[26]

的标准, LGC-1996 和 LGC-2021 两群体的 PIC 值

均介于 0.25~0.50, 呈现中度多态性。LGC-1996

群体内部 Ho 值大于 He 值, 而 LGC-2021 群体内部

Ho 值小于 He 值, 说明两个不同年代群体内部交

配方式可能存在差异。 

 
表 2  1996 年和 2021 年卤虫群体的遗传多样性指数 

Tab. 2  Genetic diversity indexes of Artemia populations in Lagkor Co in years 1996 and 2021 

群体 
population 

期望等位 

基因数(Ea) 

expected 

allele 

期望杂 

合度(He) 

expected 
heterozygosity 

基因多样性 

指数(Nei) 

genetic 

diversity index

观测等位基因
(Oa) observed 

alleles 

观测 

杂合度(Ho)  
observed 

heterozygosity 

多态性信息 

含量(PIC)  
polymorphic 

information content 

香农–威纳指数(I) 
Shannon  
Wiener 

index 

LGC-1996 1.468 0.331 0.356 1.848 0.334 0.268 0.503 

LGC-2021 1.427 0.332 0.359 1.770 0.323 0.269 0.504 

 

2.5  群体遗传结构分析 

基于不同群体的 SNP 差异程度可将卤虫群体

聚成不同亚群, PC1 和 PC2 的贡献率分别为 9.20%

和 5.74%。LGC-1996 群体中的个体比较分散, 而 LGC- 

2021 群体中个体比较集中, 两个群体聚类模式存

在明显差异, 通过 PC1 可将两个群体分开(图 4)。 

通过构建系统发育树发现, 1996 和 2021 年拉

果错卤虫群体聚类效果明显, 说明两个群体具有

一定的遗传分化(图 5)。进一步分析发现两个群体 
 

 
 

图 4  基于 SNP 数据的 1996 年和 2021 年 

拉果错卤虫群体的主成分分析 

Fig. 4  Principal component analysis of Artemia populations  
in Lagkor Co in years 1996 and 2021 based on SNPs 

间总的遗传分化系数 Fst 值为 0.106, 表明两个不

同年代群体间存在中等程度的遗传分化(0.1<Fst< 

0.25)。然而基于 Admixture 分析显示, 当 K=1 时, 
 

 
 

图 5  邻接法构建 1996 年和 2021 年 

拉果错卤虫群体系统发育树 

Fig. 5  Neighbor-Joining phylogenetic tree of Artemia 
populations in Lagkor Co in years 1996 and 2021 
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交叉验证错误率最低, 说明两个群体尚未完全分

化为两个独立居群(图 6)。 

亲缘关系热图可反映群体间两两个体间的亲

缘关系, 图中由蓝到红颜色变化对应个体间亲缘

关系由远到近的变化。由图可知, LGC-1996 所有

个体和 LGC-2021 所有个体分别组成两个亚群(图

7)。其中 LGC-1996 个体组成亚群和 LGC-2021 个

体组成的亚群之间遗传信息相似度较低, 亲缘关

系较远。而两个亚群内部个体之间遗传信息相似

度更高, 亲缘关系更近。 
 

 
 

图 6  基于 Admixture 各个 K 值对应的卤虫样品聚类结果(a)和交叉验证错误率(b) 

Fig. 6  Model-based population assignment by Admixture analysis for K=1 to 10 (a) and cross validation error rate (b) 
 

 
 

图 7  1996 年和 2021 年所取卤虫个体的亲缘关系热图 

Fig. 7  Heat map of kinship of Artemia tibetiana individuals in years 1996 and 2021 
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3  讨论 

在过去的几十年间, 全球气候变化和人为因

素已威胁到许多水生生态系统稳定, 并可能进一

步影响到该系统内物种的生存分布、多样性水平

及基因表达谱[27]。研究表明, 在诸多环境因子中, 

盐度可作为水生生态系统中的主要压力源并对水

生生物生存和分布起到至关重要的作用[27-28], 水

体环境中盐成分变化会导致物种生态隔离和生理

变化[29-30]。如今由气候变暖引起的青藏高原降水

分布格局变化和冰川融雪已经引发许多高原盐湖

盐度的持续降低, 并可能进而威胁到以卤虫为代

表的盐湖生物的生存、生长和繁衍[31-32]。本研究

发现近 25 年间拉果错盐度降低虽然对卤虫整体

形态变化影响不大, 但是 1996 年卤虫在复眼间

距、第二触角长和抱握器外周长方面极显著大于 2021

年卤虫。前期研究表明, 相对于低盐度环境卤虫, 

高盐度环境内卤虫具有更小的形态学参数 [33-35], 

通常认为卤虫成虫体型变小的主要原因是在高盐

度水平(200~250)下, 食物成为限制因素, 卤虫需

要更多的能量来进行渗透调节[36]。此外, 在长期

高盐度环境胁迫下, 卤虫也可能通过调节部分热

休克蛋白基因的表达来实现对长期生态改变的适

应, 而其代价则是形态学参数的减小[34]。而本研

究发现随着拉果错盐湖盐度从 1996 年的 62[32]降

到 2019年的 45 (本团队使用ATAGO盐度计测量结

果), 拉果错卤虫的部分形态学参数也相应减小。

已有研究发现卤虫在 45~60 的盐度范围内, 其渗

透调节机制会发生重构(从高盐度下的低渗型到

低盐度下的高渗型), 从而导致其对应激因子的抵

抗力下降, 死亡率增加[31]。这表明拉果错卤虫在

近 25 年期间发生的部分形态学参数减小的现象, 

可能是由于盐度所引发的渗透调节机制的改变所

引起的。已有卤虫形态学参数的聚类分析表明 , 

高盐环境下的盐度是决定卤虫种群分组的重要因

素[33]。近年来由于伊朗乌尔米亚湖盐湖盐度持续

升高, 其 2020 年卤虫群体相较于 1994 年群体形

态特征明显萎缩, 形态学参数聚类上更为独立[34]。

本研究中形态学主成分分析发现两个年份个体均

有不同程度的重叠且距离较近, 说明群体间整体

形态相似度较大, 但依据 PC1 可以对两个年份雄

性卤虫进行一定程度的区分。以上研究结果进一

步表明长期的盐度变化不但会引起卤虫形态学特

征和适应性改变, 而且有可能会影响其群体结构

分化。 

群体遗传多样性对物种适应多变而复杂的外

界环境至关重要, 同时也是物种种质资源评价和

保护工作重要内容。多态信息含量和杂合度是遗

传多样性评价的两个优良指标。从多态信息含量

指标来看, 两个不同年份拉果错卤虫群体 PIC 分别

为 0.268 和 0.269, 属于中度多态性(0.25<PIC<0.5), 

He 和 Ho 分别为 0.331~0.332 及 0.323~0.334, 这些

指标均高于前期基于 SNP 标记对西藏 7 个盐湖卤

虫群体的报道结果, 但是低于利用微卫星标记对

西藏其香错卤虫的分析结果, 这可能是不同盐湖

卤虫群体以及分子标记的差异所造成的。本研究

发现虽然 1996 年和 2021 年拉果错盐湖盐度有所

下降 , 但是卤虫群体间遗传多样性变化并不明

显。而两个群体间遗传分化系数 Fst 值为 0.106, 表

明两群体间存在中等程度的遗传分化。系统进化

树和主成分分析进一步显示, 两个不同年代群体

中的个体分别聚集, 群体间没有个体重叠或交叉, 

说明两个群体间确实存在较大遗传差异。遗传结

构可能会受到遗传漂变、种群大小、自然选择、

物种传播等多种因素的影响[37]。通常认为时间遗

传变异主要是由遗传漂变和遗传选择引起的[38]。

近年来关于伊朗乌尔米亚湖和西藏其香错卤虫群

体遗传学表明, 盐湖盐度的升高和降低会引起卤

虫群体遗传多样性降低和显著的时间遗传分化 , 

并认为这可能是遗传漂变和盐度变化共同选择的

结果[8,34]。与之相似的是, 本研究发现拉果错两群

体间已发生中等程度遗传分化, 但是 Admixture

软件分析表明两个群体来自于一个原始祖先, 随

着时间推移出现一定程度的分化, 但尚未完全分

化为两个完全独立的居群。考虑到拉果错盐湖近

些年经历的盐度变化, 笔者推测气候变化引起的

盐度下降可能是拉果错卤虫发生形态和时间遗传

变异的主要原因。 

尽管拉果错卤虫在近 25 年间形态学和遗传
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多样性没有发生明显变化, 但是如今拉果错盐湖

卤虫正在面临盐度降低、气候变暖和卤虫卵捕捞

等多重复杂因素的干扰, 另外考虑到西藏卤虫的

遗传多样性总体水平不高, 以及预测西藏地区卤

虫种群适生区在未来将急剧缩小等情况[18], 有必

要针对西藏不同盐湖特殊情况, 制定自然生境保

护政策, 以完善西藏盐湖卤虫资源监测、评估和

保护制度。 

4  结论 

本研究通过对西藏拉果错 1996 和 2021 两个

不同年代卤虫群体的成虫形态和遗传学进行比较

分析, 发现两个年代卤虫成体形态整体差异不大, 

但是在复眼间距、第二触角长和抱握器外周方面

存在极显著差异(P<0.01)。两个群体在遗传多样性

方面差异较小, 但是遗传分化系数、系统进化树、

主成分分析以及亲缘关系均表明两个群体间存在

一定程度的遗传分化, 而这些形态特征和遗传差

异变化可能是由于拉果错盐湖近年来所经历的气

候变暖引起的盐度下降以及遗传漂变所引起的。 
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Effects of climate warming-induced desalination of salt lakes on mor-
phological changes and genetic variation of Artemia in Lagkor Co, 
Qinghai-Tibet Plateau 
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Abstract: Artemia is a tiny crustacean that lives in high-salinity waters and is widely distributed in inland salt 
lakes and coastal salt pans. Artemia is not only an important participant in the food chain of hypersaline water 
ecosystems, but also a crucial live food for aquatic animals. The Qinghai-Tibet Plateau is one of the regions with 
the most abundant salt lakes and Artemia resources in China. In recent years, the Qinghai-Tibet Plateau has 
experienced warming and changing precipitation patterns. Fresh water from melting glaciers and snow on the 
Qinghai-Tibet Plateau continuously flows into plateau lakes, leading to lake expansion and salinity reduction, 
which may further cause the survival crisis of Artemia in these lakes. To explore the effects of climate warming 
and salt lake salinity decline on the morphology and genetic characteristics of plateau salt lake organisms over the 
past 20 years, we selected the 1996 and 2021 Artemia populations from Lagkor Co (LGC) for culture and 
morphological measurement. In addition, the genetic diversity and structure of Artemia were analyzed using 
specific-locus amplified fragment sequencing (SLAF-seq). This study observed that although the decrease in LGC 
salinity in the last 25 years had negligible effect on the overall morphological changes in Artemia, the compound 
eye distance, second antennal length and periplieral grasping apparatus length were significantly higher in 1996 
than that in 2021 (P<0.01). A total of 229.12 Mb of read data were obtained by SLAF-seq, with an average 
sequencing Q30 of 92.40% and an average GC content of 36.96%. Furthermore, 263069 polymorphic SLAF tags 
were developed, and 680955 SNP markers were selected for population genetic analysis. Genetic diversity analysis 
showed that the LGC-1996 population was larger than the LGC-2021 population in Ea, Oa, and Ho indices and 
smaller than the LGC-2021 population in other indices; however, the overall genetic diversity difference between 
the two Artemia populations was small. The polymorphism information content (PIC) values for LGC-1996 and 
LGC-2021 were 0.268 and 0.269, respectively, indicating moderate polymorphism (0.25<PIC<0.5). The genetic 
differentiation coefficient (Fst) value between the two populations was 0.106, indicating a moderate degree of 
genetic differentiation (0.05<Fst<0.15). Phylogenetic tree analysis, principal component analysis, and kinship heat 
map analysis further showed obvious clustering differences between these two populations. The Admixture 
analysis showed that K=1 is the optimal number of subpopulations, which indicated that these two Artemia 
populations have differentiated to a certain extent over time, however, have not differentiated into two completely 
independent populations and their genetic information comes from the same original ancestor. These changes in 
morphological characteristics and genetic differences may be due to the decrease in salinity caused by climate 
warming and the genetic drift that LGC has experienced in recent years. In addition, considering the overall low 
level of genetic diversity and the potential threat of environmental change, developing and improving the 
monitoring, assessment, and protection system of Artemia resources in salt lakes of Tibet is necessary. This study 
not only contributes to a comprehensive understanding of the impact of climate warming on Artemia populations, 
but also provides theoretical support for the conservation and utilization of Artemia germplasm resources in Tibet. 
Key words: Qinghai-Tibet Plateau; Artemia; genetic diversity; genetic structure; germplasm resources; climate 
warming; saline-akali water 
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