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ГЕНЕТИЧЕСКИЕ ОСОБЕННОСТИ СИСТЕМЫ БИОТРАНСФОРМАЦИИ  
КСЕНОБИОТИКОВ В ИГРОВЫХ ВИДАХ СПОРТА  
(НА ПРИМЕРЕ БАСКЕТБОЛА) 
 
Цель – анализ генетических особенностей системы биотрансформации ксенобиотиков у квали-
фицированных баскетболистов. 
Материалы и методы. Молекулярно-генетический анализ полиморфизма генов CYP1B1 
rs1056836, CYP2C19 rs12248560, CYP3A4 rs2740574, CYP3A5 rs776746, CYP2B6 rs707265, 
CYP2C19 rs4244285, CYP19A1 rs1008805) и 2-ой (GSTM1 rs366631, GSTP1 rs1695, GSTT1 
rs17856199. Статистический анализ, анализ межгенных взаимодействий. 
Результаты. Молекулярно-генетический анализ позволил установить частоты носительства 
неблагоприятных генотипов и аллелей генов биотрансформации веществ. Значимые различия в 
распределении генотипов выявлены для четырех локусов: GSTT1 (rs17856199), GSTM1 (rs366631), 
GSTP1 (rs1695) и CYP2B6 (rs707265). Модель межгенного взаимодействия базируется на поли-
морфизмах СYP2С19 (rs4244285), CYP2B6 (rs707265) и GSTT1 (rs17856199). Установлены харак-
терные комбинации генотипов для группы спортсменов. 



ISSN 2078-5461 ВЕСНІК ПАЛЕСКАГА ДЗЯРЖАЎНАГА ЎНІВЕРСІТЭТА.  
СЕРЫЯ ПРЫРОДАЗНАЎЧЫХ НАВУК. 2025. №2 

 

31 
 

Заключение. Полученные данные могут быть полезны в фармакогенетике и персонализированной 
медицине для прогнозирования индивидуальных рисков и адаптационного потенциала конкретно-
го спортсмена. 
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кетбол, биотрансформация веществ, детоксикация, адаптация, фенотип, энергообеспечение, 
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GAME SPORTS PLAYERS GENETIC PECULIARITIES IN XENOBIOTIC  
BIOTRANSFORMATION SYSTEM STATUS, AS THE EXAMPLE OF BASKETBALL  
 
Objective. Аnalyses of the genetic xenobiotic biotransformation system peculiarities for the in qualified 
basketball players. 
Materials and methods. Molecular genetic analysis for gene polymorphisms in CYP1B1 rs1056836, 
CYP2C19 rs12248560, CYP3A4 rs2740574, CYP3A5 rs776746, CYP2B6 rs707265, CYP2C19 
rs4244285, CYP19A1 rs1008805, GSTM1 rs366631, GSTP1 rs1695, GSTT1 rs17856199 have been done. 
Statistical analysis, analysis of intergenic interactions were fullfield. 
Results. Molecular genetic analysis allowed us to determine the carriage frequencies of unfavorable gen-
otypes and alleles for biotransformation genes. Significant genotype distribution differences were identi-
fied for four loci: GSTT1 (rs17856199), GSTM1 (rs366631), GSTP1 (rs1695), and CYP2B6 (rs707265). 
The intergene interaction model has been based on polymorphisms of CYP2C19 (rs4244285), CYP2B6 
(rs707265), and GSTT1 (rs17856199). Characteristic genotype combinations were identified for athletes 
group. 
Conclusion. The obtained data may be useful in pharmacogenetics and personalized medicine for pre-
dicting individual risks and the adaptive potential for individual athletes. 
 
Keywords: molecular genetic markers, gene polymorphism, sports genetics, basketball, biotransfor-
mation and detoxification, adaptation; physical activity. 
 

Введение. Командные спортивные игры – 
состязания, в которых команды соревнуются 
друг с другом, используя различные тактиче-
ские и физические навыки. Участники долж-
ны успешно владеть коммуникацией, коор-
динацией, стратегией, мышлением, физиче-
ской подготовкой, внося индивидуальный 
вклад в общекомандный спортивный успех. 
Несмотря на то, что соревновательная дея-
тельность имеет много общего в различных 
спортивных играх, однако каждая их них 
имеет свою специфику и определенные отли-
чия, связанные с характером двигательной 
активности, способами взаимодействия с мя-

чом, интенсивностью и продолжительностью 
нагрузок, а также с критериями оценки спор-
тивного результата. 

Баскетбол – вид спорта, характеризую-
щийся прерывистыми высокоинтенсивными 
упражнениями, при этом оптимальные ре-
зультаты в баскетболе достигаются за счет 
физической тренированности и сочетания 
технико-тактических навыков. Энергообес-
печение имеет аэробно-анаэробный характер, 
обеспечивая многократные переходы от вы-
соко – к низкоинтенсивной деятельности. Но, 
при этом, как правило, ведущий фактор спе-
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циальной работоспособности – анаэробное 
энергообеспечение организма. 

Развитие специальной выносливости, вы-
сокий объем физических нагрузок – факторы, 
которые «выжимают» из атлета ресурсы и 
силы. Немаловажным становится вопрос о 
приоритетности протекающих в его организ-
ме биохимических процессах, в частности, 
биотрансформации (детоксикации) веществ, 
процесса, который способствует повышенной 
выносливости и восстановления. Сохранение 
здоровья, обеспечение спортивного долголе-
тия спортсмена – наиболее важные задачи, 
решение которых возможно путем молеку-
лярно-генетического тестирования, детали-
зации адаптационно-приспособительных ме-
ханизмов организма спортсмена [4]. Биохи-
мическая адаптация, происходящая в орга-
низме спортсмена, является частью приспо-
собления организма в целом к особым усло-
виям окружающей среды. 

Цитохром Р-450 [1] – класс моноокигеназ, 
ключевых ферментов метаболизма неполяр-
ных соединений экзогенного и эндогенного 
происхождения, локализован в мембранах 
эндоплазматической сети, в наружной мито-
хондриальной мембране и ядерной оболочке. 
Это гемопротеид, осуществляющий реакции 
окисления молекулярным кислородом непо-
лярных органических соединений с исполь-
зованием НАДФ - Н, как источника эквива-
лентов окисления-восстановления. Функции 
Р-450 не ограничиваются лишь детоксикаци-
ей ксенобиотиков (печень, легкие, кожа). Он 
участвует в биотрансформации эндогенных 
веществ при их биосинтезе (например, окис-
ление холестерина при синтезе стероидных 
гормонов, желчных кислот, ароматизации 
соединений). 

Эндогенные активные метаболиты обла-
дают высокой биологической активностью, в 
то время как метаболиты лекарств, ксенобио-
тиков весьма токсичны. Снижение токсично-
сти достигается 2-ой фазой биотрансформа-
ции с участием конъюгирующих ферментов, 
в частности глутатионтрансфераз. сульфо-
трансфераз, метил- и ацилтрансфераз и др. 

Глутатионтрансферазы (ГТs) – это семей-
ство энзимов, катализирующих конъюгацию 
глутатиона с различными электрофильными 
субстратами и обладающих широкой суб-
стратной специфичностью. 

Выполнение физической нагрузки 
спортсменом происходит благодаря биохи-
мическому обеспечению энергетических по-
требностей организма, а также активации 
восстановительных и адаптивных процессов. 
Несмотря на то, что процесс детоксикации 
также весьма важен, однако является непри-
оритетным во время физической работоспо-
собности, т.к. на прямую не обеспечивает 
мышечную деятельность. 

В контексте спортивной медицины деток-
сикационные процессы и дополнительные 
стимулирующие этот процесс приемы – пе-
ревод организма в гомеостатическое состоя-
ние, поддержка организма в состоянии го-
товности выполнения больших нагрузок, ми-
нимизация повреждения биологических 
структур на различных уровнях (молекуляр-
ном, клеточном, физиологическом). На сего-
дняшний день основное внимание исследова-
телей в спортивной генетике сконцентриро-
вано на изучении предетерминирования 
морфофизиологических, энергетических осо-
бенностей, развития физической работоспо-
собности, скоростно-силовых качеств 
спортсменов, поэтому данные генетических 
исследований о детоксикационных особен-
ностях носят отрывочный, фрагментарный и 
несистематизированный характер. 

Цель исследования – анализ генетических 
особенностей системы биотрансформации 
ксенобиотиков у квалифицированных бас-
кетболистов. 

Материалы и методы исследования. 
Объектом исследования служили образцы 
буккального эпителия 51 спортсмена (27 де-
вушек и 24 юноши), занимающихся баскет-
болом. Группа сравнения была представлена 
51 человеком, профессионально не занима-
ющимся спортом и не отличающихся по ос-
новным демографическим показателям (со-
циальный статус, пол, возраст и т.д.) от пред-
ставителей основной группы. 

Для молекулярно-генетических исследо-
ваний были отобраны полиморфные вариан-
ты генов, потенциально ассоциированные с 
метаболизмом ксенобиотиков и детоксикаци-
ей организма спортсмена. Одним из важней-
ших параметров для отбора SNP являлась 
частота минорного аллеля. Данные по часто-
там аллелей европейской популяции были 
взяты из базы данных dbSNP (Short Genetic 
Variations, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp/). 
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Несмотря на тот факт, что некоторые по-
лиморфные варианты располагаются в ин-
тронных областях ДНК и не принимают уча-
стия в кодировании основной сплайс-формы 
гена, нельзя исключать тот факт, что эффект 
таких SNP может быть обусловлен наличием 
регуляторной области в данном участке гена. 
При анализе же экзонов могут представлять 
интерес не только несинонимические заме-
ны, которые определяют изменения в амино-
кислотной последовательности кодируемой 
белковой молекулы, но и синонимические, 
поскольку они могут влиять на структуру и 
стабильность мРНК и на кинетику ее транс-
ляции за счет использования разных изоак-
цепторных тРНК. 

Молекулярно-генетические исследования 
проводились с использованием амплифика-
тора Bio-Rad CFX96 Touch Real-Time PCR 
System (США). В качестве метода выделения 
ДНК был выбран метод фенольной экстрак-
ции c использованием готовой смеси 
ROTI®Phenol (CarlRoth, Германия). 

Для последующей амплификации исполь-
зовали универсальный, готовый к использо-
ванию реагент для ПРЦ с детекцией резуль-
татов в режиме «реального времени» ArtMix 
(«АтрБиоТех», Республика Беларусь) в соот-
ветствии с рекомендуемым производителем 
протоколом. Для выявления достоверных 
различий между номинальными показателя-
ми использовали метод χ-квадрат. Уровень 
статистической значимости p при множе-
ственных сравнениях вычислялся экспери-
ментально для каждого конкретного случая в 
процессе моделирования в пакете 
SPSS v.20.0. Использовали точный критерий 
Фишера, основанный на пермутации – уро-
вень р вычисляется по формулам комбина-
торной теории вероятностей. 

Анализ межгенных взаимодействий про-
водили биоинформатическим методом мно-
гофакторного сокращения размерности 
(multifactor dimensionality reduction,) с при-
менением размещенного в открытом доступе 
программного обеспечения MDR v.3.0.2. В 
процессе моделирования были использованы 
высококонсервативные настройки поиска 
конфигурации модели, которые позволили 
однозначно дифференцировать наличие либо 
отсутствие статистически значимых эффек-
тов: количество атрибутов; воспроизводи-
мость модели – 100; анализ топ-моделей – 

1000; поиск конфигурации модели – всесто-
ронний; метод сравнения – точный тест Фи-
шера; классификация ячеек – неклассифици-
рованные. Математической базой данной 
программы является непараметрический кла-
стерный анализ для обнаружения и описания 
нелинейного типа взаимодействия между 
дискретными генетическими атрибутами. 

Результаты и их обсуждение. В настоя-
щем исследовании анализировалось частот-
ное распределение полиморфных систем, ра-
бота которых ассоциирована с 1-ой (CYP1B1 
rs1056836, CYP2C19 rs12248560, CYP3A4 
rs2740574, CYP3A5 rs776746, CYP2B6 
rs707265, CYP2C19 rs4244285, CYP19A1 
rs1008805) и 2-ой (GSTM1 rs366631, GSTP1 
rs1695, GSTT1 rs17856199) фазами био-
трансформации. Функции гена и эффекты 
неблагоприятного типа аллелей приведены в 
таблице 1. 

Распределение генотипов и аллелей в ис-
следуемой группе представлено в таблице 2. 
Полученные данные были сопоставлены с 
результатами группы, группы сравнения. 
Статистический анализ показал наличие зна-
чимых различий в распределении генотипов 
для четырёх локусов: GSTT1 (rs17856199), 
GSTM1 (rs366631), GSTP1 (rs1695) и CYP2B6 
(rs707265). Значения p для этих локусов были 
ниже общепринятого порога статистической 
значимости 0,05. Кроме того, был выявлен 
тренд в сторону статистической значимости 
для локуса CYP2C19 (rs4244285), где p-value 
составил 0,0505, что находится на границе 
значимости. 

Первая фаза биотрансформации, в общем, 
характеризуется образованием промежуточ-
ных полярных метаболитов, зачастую с вы-
раженным токсичным эффектом. Поэтому 
наиболее оптимальным вариантом развития 
данного процесса для организма спортсмена 
является медленное и постепенное высво-
бождение активированных веществ. 

Среди полиморфных локусов 1-ой фазы 
биотрансформации у большинства спортсме-
нов встречались гомозиготные генотипы 
(CYP1B1, CYP3A4), обуславливающие сни-
жение активности данных цитохромов. Так-
же можно отметить у 1/5 части обследован-
ных сочетанное носительство «низкоактив-
ных» аллелей одновременно по 5 полиморф-
ным системам. 
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Таблица 1. – Характеристика исследуемых полиморфных систем 
 
Полиморфизм гена Функция Эффект неблагоприятного аллеля 

CYP1B1 
С4326G Leu432Val 
(rs1056836) 

Метаболизм ксенобиотиков (поли-
циклические ароматические углево-
дороды, проканцерогены), лекарств и 
стероидов (холестерин, 17β-
эстрадиол), жирных кислот 

Val(G)-аллель – повышенная (3-кратная) 
активность фермента, участвующего в пре-
вращении эстрогенов или проканцерогенов в 
ДНК-реактивные электрофилы, которые мо-
гут действовать токсически, канцерогенно 

CYP2C19 
C(-806)T 
(rs12248560) 

Метаболизм ряда ксенобиотиков, 
лекарств, прогестерона, жирных кис-
лот, ретиноидов, желчных кислот, 
биогенных аминов, лейкотриенов 

Т-аллель – повышенная функция фермента 

CYP3A4 
A(–392)G 
(rs2740574) 

Метаболизм около 60 % окисляемых 
препаратов, стероидов, ксенобиоти-
ков, тестостерона 

1B(G) – аллель с пониженной экспрессией 
каталитической активностью фермента 

CYP3A5 
А6986G 
(rs776746) 

Метаболизм ксенобиотиков,  множе-
ства лекарств, обмен холестерина, 
стероидов и других липидов 

G-аллель – сниженная активность, развитие 
риска нежелательных лекарственных реак-
ций 

CYP2B6 
G/A 
(rs707265) 

Метаболизм множества лекарств, 
тестостерона и эстрадиола 

A-аллель – повышенная активность фермен-
та 

CYP2C19 
G681A 
(rs4244285) 

Метаболизм около 20 % лекарств, 
стероидных гормонов и жирных кис-
лот 

А-аллель – снижение активности фермента 

CYP19A1 
(rs1008805) 

Метаболизм лекарственных препара-
тов, ксенобиотиков,  биотрансформа-
ция андрогенов в эстрогены 

G-аллель – повышение активности аромата-
зы 

GSTT1 
rs17856199 

Защита организма от повреждений, 
вызванных токсинами и свободными 
радикалами, образованными в ходе 1-
ой фазы биотрансформации 

A-аллель – маркер делеции региона гена, 
нарушение метаболического выведения кан-
церогенных соединений из организма 

GSTM1 
С/Т 
(rs366631) 

Защита организма от повреждений, 
вызванных токсинами и свободными 
радикалами, образованными в ходе 1-
ой фазы биотрансформации 

T-аллель – маркер делеции региона гена, 
нарушение метаболического выведения кан-
церогенных соединений из организма 

GSTP1 
A3136G 
Ile105Val 
rs1695 

Защита организма от повреждений, 
вызванных токсинами и свободными 
радикалами, образованными в ходе 1-
ой фазы биотрансформации 

Val(G)-аллель – снижение  активности фер-
мента, вследствие чего повышена чувстви-
тельность к воздействию канцерогенов и 
токсинов 

 
Таблица 2. – Распределение генотипов и аллелей в группах сравнения и спортсменов 
 

Локус Генотип / аллель 
Группа  

сравнения 
Спортсмены 

p χ2 

n % n % 
1 2 3 4 5 6 7 8 

CYP1B1 
rs1056836 

CC 15 27.27 12 23.53 
0.2933 2.45 CG 20 36.36 13 25.49 

GG 20 36.36 26 50.98 
C 50 45.45 37 36.27 

0.2000 1.48 
G 60 54.55 65 63.73 

CYP2C19 
rs12248560 

CC 31 56.36 30 58.82 
0.9332 0.14 CT 18 32.73 15 29.41 

TT 6 10.91 6 11.77 
C 80 72.73 75 73.53 

1.0000 0.00 
T 30 27.27 27 26.47 
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Окончание таблицы 2 
1 2 3 4 5 6 7 8 

CYP3A4 
rs2740574 

GG 0 0.00 0 0.00 
0.2532 1.31 GA 8 14.55 3 5.88 

AA 47 85.45 48 94.12 
G 8 7.27 3 2.94 

0.2180 1.23 
A 102 92.73 99 97.06 

CYP3A5 
rs776746 

GG 40 72.73 43 84.31 
0.2658 2.65 GA 11 20.00 7 13.73 

AA 4 7.27 1 1.96 
G 91 82.73 93 91.18 

0.1030 2.60 
A 19 17.27 9 8.82 

CYP2B6 
rs707265 

AA 12 21.82 4 7.84 
 AG 13 23.64 22 43.14 6.63 ٭0.0364

GG 30 54.55 25 49.02 
1 2 3 4 5 6 7 8 
 A 37 33.64 30 29.41 

0.5560 0.26 
 G 73 66.36 72 70.59 

CYP2C19 
rs4244285 

AA 2 3.64 9 17,65 
0.0505 5.97 AG 11 20.00 11 21.57 

GG 42 76.36 31 60.78 
A 15 13.64 29 28.43 

 6.17 ٭0.0110
G 95 86.36 73 71.57 

CYP19A1 
rs1008805 

AA 20 36.36 18 35.29 
0.3209 2.27 AG 28 50.91 21 41.18 

GG 7 12.73 12 23.53 
A 68 61.82 57 55.88 

0.404 0.54 
G 42 38.18 45 44.12 

GSTT1 
rs17856199 

AA 39 70.91 51 100.00 
 17.47 ٭0.0002

AC 10 18.18 0 0.00 
CC 6 10.91 0 0.00 
A 88 80.00 102 100.00 

 20.66 ٭0.0000
C 22 20.00 0 0.00 

GSTM1 
rs366631 

TT 38 69.09 38 74.51 
 TC 10 18.18 13 25.49 7.25 ٭0,0266

CC 7 12.73 0 0.00 
T 86 78.18 89 87.25 

0.1030 2.42 
C 24 21.82 13 12.75 

GSTP1 
rs1695 

AA 20 36.36 33 64.70 
 AG 30 54.55 11 21.57 12.19 ٭0,0023

GG 5 9.09 7 13.73 
A 70 63.64 77 75.49 

0.0700 2.96 
G 40 36.36 25 24.51 

*p<0.05 
 

При сравнении групп спортсменов и срав-
нения были обнаружены значимые различия 
для гена CYP2B6 (rs707265). Так наблюда-
лось уменьшение количества генотипов АА и 
GG в группе спортсменов. Относительно ло-
куса rs4244285 (CYP2C19) можно отметить 
следующее: значение p близко к порогу ста-
тистической значимости, что дает нам осно-
вание говорить о тенденции к влиянию дан-

ного локуса на процесс детоксикации. Так 
наблюдалось снижение доли генотипа GG в 
основной группе, в то время как в группе 
сравнения он встречался чаще. Такая тенден-
ция может указывать на потенциальную роль 
этого аллельного варианта в адаптации инди-
вида к физическим нагрузкам, однако требу-
ет его дальнейшего изучения на более круп-
ных выборках. Для остальных изученных 
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локусов (rs1056836, rs12248560, rs2740574, 
rs776746, rs1008805) значимых различий 
между группами в распределении генотипов 
выявлено не было. 

Для второй фазы биотрансформации ха-
рактерны конъюгационные процессы, 
направленные на снижение токсичности 
промежуточных полярных метаболитов и 
повышение способности для выведения из 
организма. Наиболее оптимальным вариан-
том развития данного процесса для организ-
ма спортсмена является быстрый процесс 
конъюгации. 

Для локуса rs17856199 (GSTT1) в группе 
спортсменов не были выявлены генотипы АС 
и СС и наблюдалось явное преобладание ге-
нотипа AA по сравнению с группой сравне-
ния. Похожая ситуация была отмечена для 
rs366631 (GSTM1): генотип СС отсутствовал 
в группе спортсменов, в отличии от группы 
сравнения. Локус rs1695 (GSTP1) также де-
монстрировал значимую ассоциацию: наибо-
лее распространённым в группе спортсменов 
был генотип AA, тогда как генотип AG чаще 
наблюдался в группе сравнения. Это позво-
ляет предположить, что данные аллельные 
варианты могут быть связаны с изучаемым 
фенотипом. 

Гены GSTT1, GSTM1 и GSTP1 кодируют 
ферменты глутатион-S-трансферазы, играю-
щие ключевую роль в детоксикации элек-
трофильных соединений. Полиморфизмы 
данных генов приводят к снижению или пол-
ной потере активности ферментов, что, в 
свою очередь, приводит к понижению деток-
сикационной функции и повышению риска 
развития мультифактирных заболеваний, а 
также влияют на индивидуальную чувстви-
тельность к лекарственным препаратам. Так 
у всех обследованных спортсменов установ-
лено сочетанное носительство «неблагопри-
ятных» аллелей генов GSTT1, GSTM1 и 
GSTP1: 13,73% – 1 гомо- и 1 гетерозиготный 
вариант генотипов, 9,80% – 1 гомо- и 2 гете-
розиготных варианта, 9,80% – 1 гомо- и 2 
гетерозиготных варианта, 50,98% – 2 гомози-
готных варианта, 13,73% – 2 гомо- и 1 гете-
розиготный варианта, 11,76% – 3 гомозигот-
ных варианта. Учитывая сложность и дина-
мичность биохимических процессов во время 
выполнения физической нагрузки, а также 
потенциальное генетическое несовершенство 
процессов биотрансформации, можно кон-

статировать, что указанные гены могут иг-
рать важную роль, гарантируя выносливость 
и ускоренное восстановление спортсмена. 

Для индивидуальной оценки процесса 
биотрансформации спортсменов был приме-
нен метод общего генетического балла 
(ОГБ). «Благоприятному» генотипу было 
присвоено 0 баллов, «неблагоприятному» – 3 
балла, гетерозиготному – 2 балла. Сумма 
всех баллов каждого спортсмена делилась на 
30, что соответствовало максимальному зна-
чению, и выражалась в процентах. 

Так минимальное значение ОГБ составило 
50,00%, максимальное – 80,00%, среднее – 
66,54%. У большинства спортсменов наблю-
далось сочетанное носительство «неблаго-
приятных» аллельных вариантов, что может 
обуславливать индивидуальные особенности 
предрасположенности как к снижению мета-
болизма ксенобиотиков, фармакологических 
средств, эндогенных метаболитов («медлен-
ный метаболайзер»), так и к его активации 
(«быстрый метаболайзер»). Частный случай – 
десинхронизация 1-ой и 2-ой фаз биотранс-
формации, что способствует максимальному 
причинению ущерба организма особенно на 
фоне высокой физической активности. 

Моделирование взаимодействия исследу-
емых полиморфных вариантов генов было 
проведено с учетом всей полученной в про-
цессе молекулярно-генетического анализа 
информации. Преимуществом использован-
ного MDR-анализа является возможность 
оценить совокупные взаимодействия, ассо-
циированные с формированием мультифак-
ториального фенотипа [2,3]. Так установлен 
ярко выраженный синергичный эффект 
rs1008805 и rs12248560, в то время как rs1695 
и rs17856199 характеризуются дублирующим 
эффектом. 

Результаты моделирования межгенных 
взаимодействий позволили построить стати-
стически значимую генетическую модель 
биотрансформации веществ.  

Модель базируется на трех полиморфиз-
мах: СYP2С19 (rs4244285), CYP2B6 
(rs707265) и GSTT1 (rs17856199). 

Характеристики разработанной модели: 
сбалансированная точность предсказания – 
74,27%, чувствительность – 100,00%, специ-
фичность – 94,44%, воспроизводимость – 
97/100, χ2 = 24,0404 при p < 0,0001) показаны 
на рисунке. 
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Рисунок – Разработаная модель межгенных взаимодействий 

 
Для группы спортсменов характерны ком-

бинации генотипов (темно-серый цвет): 
АА (rs17856199) // АА (rs4244285) // AG 

(rs707265) 
АА (rs17856199) // АG (rs4244285) // AG 

(rs707265) 
В то же время, для группы сравнения ха-

рактерны следующие генотипы (светло-
серый цвет): 

АА (rs17856199) // АG (rs4244285) // AA 
(rs707265) 

СС (rs17856199) // GG (rs4244285) // GG 
(rs707265) 

АС (rs17856199) // GG (rs4244285) // GG 
(rs707265) 

Иные комбинации генотипов не показали 
статистически значимых различий. 

Заключение. В ходе наших исследований 
установлено, что полиморфизмы генов 
GSTT1 (rs17856199), GSTM1 (rs366631), 
GSTP1 (rs1695) и CYP2B6 (rs707265) значи-
мо влияют на адаптационные возможности 
организма. Выявленные генные сети, вклю-
чающие полиморфные аллели генов 
СYP2С19 (rs4244285), CYP2B6 (rs707265) и 
GSTT1 (rs17856199), способствуют формиро-
ванию устойчивого адаптивного фенотипа, 
снижаю риск развития патологических со-
стояний. Учитывая высокую энергозатрат-
ность процессов биотрансформации у 
спортсменов, можно допустить, что указан-
ные особенности способствуют оптимизации 
энергетических ресурсов и их экономии, 
направляя их на физическую активность. 

Известно также, что долголетие может 
быть связано с носительством аллелей, обес-
печивающих более эффективный метаболизм 
ксенобиотиков [5], что снижает экологиче-
скую нагрузку на организм человека. Таким 
образом, полученные данные могут быть по-
лезны в фармакогенетике и персонализиро-
ванной медицине для прогнозирования инди-
видуальных рисков и адаптационного потен-
циала конкретного баскетболиста. 

Генетические исследования, включая ана-
лиз полиморфизмов ферментов детоксикации 
и MDR-анализ, открывают новые возможно-
сти для прогнозирования спортивного потен-
циала, оптимизации здоровья спортсменов и 
продления активного долголетия. 
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