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Santrauka

Lietuvos populiacija, biidama Siaurés ir Ryty Europos regiono dalimi, pasiZymi savita genetine struktiira, susi-
Jusia su isskirtinémis fizinio pajégumo ir sportinio meistriskumo ypatybémis. Populiacijos genetinis unikalumas gali
biti issamiai jvertintas taikant plataus masto viso genomo asociacijy tyrimus (GWAS, angl. Genome-wide association
study), kurie leidzia identifikuoti statistiSkai reikSmingas sqsajas tarp genetiniy varianty ir tam tikry fenotipiniy sa-
vybiy. Nepaisant augancio susidoméjimo sporto genetika ir precizine medicina, kuri remiasi genomo duomenimis, iki
Siol Lietuvoje nebuvo atlikti tokio masto genomo tyrimai, orientuoti j auksto meistriskumo sportininky populiacijg. Sio
darbo tikslas — atlikti plataus masto viso genomo asociacijy tyrimg (GWAS), siekiant identifikuoti genetinius zZymenis,
susijusius su Lietuvos auksto meistriskumo sportininky statusu.

Tyrime dalyvavo 96 Lietuvos auksto meistriskumo sportininkai (55 vyrai ir 41 moteris, atstovaujantys istvermés
bei greitumo ir jégos sporto Sakoms), taip pat 424 sveiki, profesionaliai nesportuojantys, negiminingi, kontrolinei
grupei atstovaujantys asmenys (211 vyry, 213 motery). Genominé DNR buvo isskirta is periferinio kraujo leukocity
taikant standarting fenolio—chloroformo—izoamilo alkoholio metodg. Sportininky plataus masto genotipavimas atlik-
tas naudojant ,,lllumina DNA microarray Infinium Global Screening Array24 v3.0° rinkinius. Kontrolinés grupés
genotipavimo duomenys buvo gauti is laisvai prieinamo duomeny rinkinio (LITGEN). Atvejo-kontrolés analizé, skirta
genetinéms asociacijoms nustatyti tarp 77 607 po kokybés kontrolés atrinkty vieno nukleotido polimorfizmy (VNP) ir
sportininko fenotipo, buvo vykdyta naudojant PLINK-1.9 programgq taikant logistine regresijq.

GWAS analizé atskleide statistiskai reikSmingq sqsajq tarp vieno tarpgeninio VNP (rs4359550) ir auksto meistris-
kumo greitumo ir jégos sportininko fenotipo (p < 1,1 X107, Sansy santykis (SS) = 7,633). Astuoni VNP (rs10957507,
159453403, rs4359550, rs12485289, rs16873417, rs1347756, rs2001078, rs3213445) parodé galimai reiksmingq
(p < 5 x10°) asociacijq su auksto meistriskumo sportininko statusu. Tarp jy issiskiria vienas CPTIB geno egzoninis
variantas (rs3213445, NM_152246.3:c.196A>G) kaip potencialus genetinis Zymuo, nes lemia aminorigsties pokytj
(p.1le66Val) bei gali turéti tiesioginj poveikj fermento aktyvui. CPTIB genas koduoja karnitino palmitoiltransferaze
1B — fermentq, esminj mitochondrijose ilgos grandinés riebaly riugsciy f-oksidacijos procese, kuris uztikrina energi-
jos gamybgq istvermés kritviy metu. Taip pat tarp trijy nekoduojanciy seky VNP (rs9453403, rs16937127, rs16947955)
ir istvermés sportininko fenotipo bei tarp dviejy nekoduojanciy seky VNP (rs3776751, rs7195574) ir greitumo ir jégos
sportininko fenotipo buvo nustatyta galimai reiksminga (p < 5 % 10°) asociacija.

Siame tyrime identifikuoti nauji genetiniai variantai, siejami su auksto meistriskumo sportininky statusu. Vis délto,
siekiant patvirtinti Siuos genomo variantus kaip potencialius genetinius Zymenis, biitini papildomi tyrimai, apimantys
fenotipo rodiklius, didesne sportininky imtj ir / arba kity populiacijy analize. Gauti rezultatai atveria naujas tyrimy
kryptis, siekiant giliau suprasti fizinio pajégumo genetinius mechanizmus. Tokie tyrimai yra bitini siekiant identi-
fikuoti specifinius genetinius Zymenis, kurie galéty biti taikomi individualizuojant treniruociy strategijas, siekiant
optimizuoti sportinius rezultatus ir stiprinti ilgalaike sportininky sveikatq.

RaktaZodZiai: GWAS, genetiniai Zymenys, fizinis pajégumas, asociacija.

Ivadas

Tradicingje sporto medicinoje dazniausiai taiko- t. y. remiantis statistiniu vidurkiu, o ne individua-
ma jrodymais pagrista praktika, paremta tyrimais, lizuotu poZitriu. Ta¢iau tobuléjant technologijoms,
atliktais su sportininky populiacija kaip visuma, pleciantis duomeny bazéms ir gaus¢jant moksliniy
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tyrimy informacijai, vis labiau pabréziamas indi-
vidualiy veiksniy, tokiy kaip genetika, fiziologi-
ja, biomechanika, reikSmingas vaidmuo nustatant
sportininko fizines galimybes, atsaka } treniruotes
ar sveikatos ypatumus (pvz., traumy rizikg). Sis vis
did¢jantis individualiy skirtumy pripazinimas lémé
precizinés sporto medicinos atsiradimg — naujg sritj,
kurios tikslas yra teikti personalizuota sportininky
vertinimg, treniruo¢iy plang ir gydyma, pritaikyta
kiekvieno asmens unikalioms savybéms (Exel ir
Dabnichki, 2024; Wilson et al., 2025). Genetika yra
personalizuotos sporto medicinos pagrindas — ji le-
mia asmens fizinius gebé&jimus, polinkj j traumas,
atsistatymo potencialg ir kt. Siuo metu Zinoma, kad
paveldimumas gali lemti apie 50 proc. fizinio pa-
jégumo variacijos. Nustatyta, kad iStvermés savy-
biy (pvz., deguonies pasisavinimas, mitochondrijy
biogenezé, kardiovaskulinés sistemos adaptacija
ir kt.) paveldimumas siekia 44—68 proc., o jégos ir
raumeny savybiy (pvz., skaiduly tipy proporcija, hi-
pertrofija, galia ir kt.) — apie 48—56 proc. (Konopka,
Sperlich, Rietjens ir Zeegers, 2023). Nors tradiciniai
geny kandidaty tyrimai (pvz., atvejo ir kontrolés)
patvirtino pradines hipotezes apie tam tikry geneti-
niy varianty (pvz., ACE, ACTN3, PPARGCIA, PPA-
RA, GALNTI3 ir kt.) sasaja su jvairiais profesionaliy
sportininky bruozais, taciau $iy tyrimy rezultatai
iSlieka nepakankami dél sudétingos ir daugiaveiks-
nés sportinés veiklos prigimties (Gineviciené et al.,
2022; Chen et al., 2025). Tai reiskia, kad sportinin-
ko fenotipas negali biiti nulemtas vieno varianto ar
geno, bet yra daugelio genetiniy veiksniy (genetiné
jvairove, DNR metilinimas, histony modifikacijos,
mikroRNR) ir jy deriniy sgveikos rezultatas (Pranc-
keviciené et al., 2021; Wilson et al., 2025). Zmo-
gaus genome daugelis genetiniy varianty, lemian-
¢iy skirtumus tarp individy, yra vieno nukleotido
polimorfizmai (VNP). Jie yra dazni populiacijoje
(retojo alelio daznis > 1 proc.) pasizymi nedideliu
individualiu poveikiu, taciau gali turéti reikSminga
suminj efekta. VNP dazniausiai identifikuojami tai-
kant molekulinius genetinius tyrimus. Plataus mas-
to viso genomo asociacijy tyrimai (GWAS, angl.
Genome-wide association study) tapo esminiu pro-
verziu sporto genetikoje, nes leidZia identifikuoti su
sportiniu pajégumu susijusius genetinius variantus
be iSankstiniy hipoteziy, skirtingai nei geny kandi-
daty tyrimai. Dél placios genomo masto aprépties
GWAS metodas sudaro galimybes identifikuoti ge-
netinius variantus, kurie anks¢iau nebuvo nustatyti

sporto genetikoje, jskaitant geny variacijas (VNP)
reguliacinése srityse, intronuose ar tarpgeninése
sekose. Taikant anks¢iau minétas dvi genetiniy ty-
rimy strategijas nuo 1998 iki 2023 m. buvo identi-
fikuotas 251 genetinis variantas, susij¢s su jvairiais
fizinés veiklos fenotipais, taciau tik 128 i jy buvo
pakartotinai patvirtinti bent dviejuose tyrimuose, o
Jju aiSkus pritaikymas sporto praktikoje tebéra labai
ribotas (Semenova, Hall ir Ahmetov, 2023). Inter-
pretuojant tokiy varianty jtakg biitina atsizvelgti |
populiacijy stratifikacijos problemg: genetiniy va-
rianty paplitimas tarp etniniy ir geografiniy popu-
liacijy gali skirtis, stebimos asociacijos ne visada
tiksliai atspindi biologinj poveikj bei gali bti klai-
dinancios dél populiacinés struktiiros, genetinio
fono ar istoriniy demografiniy procesy (Anikevi-
ciute et al., 2025; Wang et al., 2025; Urnikyte et al.
2019). Atsizvelgiant j Sias aplinkybes, §io tyrimo
tikslas buvo atlikti GWAS ir nustatyti su Lietuvos
aukSto meistriSkumo sportininky statusu susiju-
sius genetinius Zymenis, kurie ateityje galéty buti
taikomi individualizuojant treniruociy strategijas,
siekiant optimizuoti sportinius rezultatus ir stipri-
nant ilgalaike sportininky sveikata. Sis mokslinis
darbas reikSmingai prisidés prie sporto genomikos
ziniy plétros, suteikdamas naujy jzvalgy apie iki Siol
menkai istirtas Siaurés Ryty Europos (Baltijos re-
giono) populiacijas, o gauti rezultatai sudarys prie-
laidas tolesniems personalizuotos sporto medicinos
tyrimams.

Tyrimo organizavimas ir metodai

Tyrimas buvo atliktas Vilniaus universiteto Me-
dicinos fakulteto Biomedicinos moksly instituto
Zmogaus ir medicininés genetikos katedros mole-
kulinés genetikos laboratorijoje, vadovaujantis ga-
liojanciais bioetikos reikalavimais ir remiantis Re-
gioninio bioetikos komiteto iSduotu leidimu.

Tyrimo dalyviai. Tiriamyjy imtj sudaré 96 auks-
to meistriSkumo Lietuvos sportininkai (amziaus vi-
durkis 28,9 + 7,8 mety). Sportininkai buvo oficialiai
pripazinti auksto lygio atletais savo sporto Sakoje
(pvz., dalyvave nacionalinése, tarptautinése varzy-
bose arba profesionaliose lygose), remiantis nacio-
naliniy ar tarptautiniy sporto federacijy reitingais.
Sportininkai buvo suskirstyti j dvi grupes pagal fi-
zinio kruvio trukme, pobidj ir sporto Sakos specifi-
ka. Pirmaja grupe sudaré iStverme lavinantys spor-
tininkai (n = 57, 27 moterys ir 30 vyry), pasiZzymin-
tys aerobiniu pajégumu; antraja grup¢ — greituma
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ir jéga ugdantys sportininkai (n = 32, 12 motery
ir 20 vyry), pasizymintys anaerobiniu pajégumu.
Kontroling grupg (211 vyry ir 213 motery be gi-
minystés rysiy) sudaré sveiki, bendrai populiacijai
atstovaujantys asmenys, kile i§ 6 etnolingvistiniy
Lietuvos grupiy (,,LITGEN* projektas) (Urnikyté
et al., 2019). Visi tiriamieji dalyvavo savanoriskai
ir neatlygintinai. Visi dalyviai buvo informuoti apie
atliekamg tyrimg pasirasSant informuoto asmens su-
tikimo forma.

Tyrimo eiga

Tiriamyjy asmeny genominé DNR buvo iSskirta
1§ periferinio kraujo leukocity fenolio-chloroformo
ekstrakcijos biidu pagal laboratorijoje patvirtintg
protokola. ISskirtos DNR koncentracija ir Svarumas
buvo nustatyti NanoDropR ND-1000 spektrofoto-
metru (NanoDrop Thermo Scientific, JAV). Spor-
tininky plataus masto viso genomo genotipavimas
atliktas naudojant ,,//lumina Infinium Global Scree-
ning Array24 v3.0 rinkinius (/llumina SinFgapore
PTE LTD, JAV), kurie apima visame genome pasi-
skirsCiusius 654 027 genetinius Zymenis, ir iScan
System genetinj analizatoriy (//lumina SinFgapore
PTE LTD, JAV) vadovaujantis gamintojo protokolu.

Tyrimo duomeny analizé

Genotipavimo duomenys buvo apdoroti /llumina
GenomeStudio programine jranga bei konvertuoti j
PLINK formatus. Statistiné analiz¢ ir duomeny ko-
kybés kontrole buvo atlikta naudojant PLINK 1.9
programing jranga. IS duomeny rinkinio buvo pa-
Salinti:

1. neautosominiy chromosomy VNP;

2. asmenys, kuriems triko >10 proc. duomeny;

3. VNP, kuriuose triuksta daugiau nei 1 proc. ge-
notipy;

4. VNP, kuriy retojo alelio daznis buvo mazesnis
<0,01;

5. VNP, kurie neatitinka Hardzio ir Veinbergo
(angl. Hardy-Weinbergo) pusiausvyros désnio (p <
10-4)

6. nepusiausviroje sankiboje (linkage disequili-
brium) esantys VNP.

Atlikus kokybés kontrolg, duomeny rinkinys
buvo sujungtas su LITGEN projekto genotipavimo

duomeny rinkiniu, tolesnei atvejo-kontrolés asocia-
cijy analizei buvo atrinkti bendri 77 607 VNP. Ge-
netiniy asociacijy tarp VNP ir sportininko fenotipy
analiz¢ atlikta taikant logistinés regresijos modelj
su 95 proc. pasikliovimo intervalais. Taikytas ge-
nomo masto statistinio reikSmingumo lygmuo 6,4 x
1077 (su Bonferoni (angl. Bonferroni) korekcija),
sitilomas reik§mingumo lygmuo 5 x 107°. Manhe-
teno diagramos sudarytos R programinés jrangos
(4.4.2 versija) aplinkoje, naudojant ggman paketa.

Tyrimo rezultatai

Atlikus GWAS analiz¢ bendroje sportininky im-
tyje identifikuoti nauji (anksciau tarp sportuojanciy
asmeny nenustatyti) aStuoni VNP — rs10957507,
1s9453403, 1s4359550, 1512485289, rs16873417,
11347756, rs2001078, rs3213445 — parode galimai
reikSminga sasaja su auksto meistriSkumo sporti-
ninko statusu (p <5 x 107°) (1 pav., 1 lentel¢). Ypa-
tinga démesj atkreipé CPT1B geno egzoninis varian-
tas rs3213445 (NM_152246.3:c.196A>G), lemiantis
aminoriigsties pokytj p.Ile66Val (2 pav., 1 lentel¢).
Auksto meistriSkumo sportininkai dazniau turéjo
rs3213445 heterozigotinj genotipa bei alternatyvy
alelj G, palyginti su kontroline grupe (AA/AG/GG:
82%/16,9%/1,1% vs. 94,8%/5,2%/0%, p < 1,1 x 10>
taciau asociacija nepasieké genomo statistinio reiks-
mingumo lygmens (1 pav., 1 lentel¢).

Atlikus GWAS analiz¢ atskirose sportininky
grupése nustatyta galimai reikSminga asociacija tarp
trijy naujy nekoduojanciy seky VNP (rs9453403,
rs16937127, rs16947955; 2 pav.) ir iStvermés sporti-
ninko statuso bei dviejy naujy nekoduojanciy seky
VNP (rs3776751, rs7195574; 3 pav.) ir greitumo ir jé-
gos sportininko statuso (p <5 x 107, 1 lentelé). Siuos
pogrupiy rezultatus papildo statistiSkai reikSminga
asociacija (p < 1,1 x 107) tarp tarpgeninio VNP
rs4359550 ir greitumo ir jégos sportininko statuso.
Pazymétina, kad VNP rs4359550 alternatyvus alelis
A bet heterozigotinis genotipas AG dazniau paplitgs
anaerobiniu pajégumu pasizymincioje sportininky
grupéje lyginant su kontroline grupe (GG/AG/AA:
56,2%/40,6%/3,1% vs. 90,8%/9,2%/0%) bei daugiau
nei 7 kartus padidina Sansus bti profesionaliu greitj
ir jéga lavinan¢iu sportininku (SS = 7,633) (3 pav.,
1 lentele).
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1 pav. Manheteno diagrama, kurioje kiekvienas taskas atitinka vieng VNP, i§déstyta pagal chromosoming padétj (x asis) ir jo statisting
p reikSme —log (p) (y asis). Horizontalios punktyrinés linijos zymi reik§mingumo slenkscius: vir§utiné linija — genomo masto statistinj
reik§mingumo lygj (p < 6,4 x 1077), apatiné linija — siiloma reik§mingumo lygj (p <5 x 10%). Tarp jvardyty VNP ir auksto meistriSkumo
sportininko statuso nustatyta galimai reik§minga asociacija.
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2 pav. Manheteno diagrama, kurioje kiekvienas taskas atitinka vieng VNP, iSdéstytq pagal chromosoming padét] (x asis) ir jo statisting
p reikSme —log (p) (y asis). Horizontalios punktyrinés linijos zymi reik§mingumo slenkscius: vir§utiné linija — genomo masto statistinj
reik§mingumo lygj (p < 6,4 x 107), apatin¢ linija— sitiloma reik§mingumo lygj (p <5 x 10°). Tarp jvardyty VNP ir i§tvermés sportininko
statuso nustatyta galimai reikSminga asociacija.
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3 pav. Manheteno diagrama, kurioje kiekvienas taskas atitinka vieng VNP, i§déstytg pagal chromosoming padétj (x asis) ir jo statistine
p reik§me —log (p) (y asis). Horizontalios punktyrinés linijos Zymi reikSmingumo slenks¢ius: virSutiné linija — genomo masto statistinj
reik§mingumo lygj (p < 6,4 x 1077), apatiné linija — siilomg reik§mingumo lygj (p < 5 x 10°). Tarp jvardyty VNP ir greitumo jégos

sportininko statuso nustatyta reik§minga arba galimai reik§minga asociacija.

1 lentelé
VNP genotipy daZniy pasiskirstymas kontrolés ir sportininky grupése
Genotipai -
. Genotipai
Chr Varianto ID Tipas kontl[:)]l;;;g;. AA/ sportininky gr. P reik§mé S$s
. ¢ AA/AB/BB
Nir proc.,
VNP siejami su aukS$to meistriSkumo sportininko statusu
Missense.
y 400/22/0 73/15/1
3 rs3213445 CPT1B:c.196A>G 1,1 x 10° 3,95
p.(11e66Val) 94,8/5,2/0 82/16,9/1,1
.. 243/154/26 36/33/18 5
4 rs10957507 Tarpgeninis, C>T 57.4/36.4/6.1 41.4/37.9/20.7 3,4x 10 2,04
.. 398/26/0 71/16/1 B
6 1s9453403 Tarpgeninis, C>T 93.9/6.1/0 80.7/18.2/1.1 2,1x 10 3,60
. 384/39/0 67/21/1 5
8 rs4359550 Tarpgeninis, G>A 90.8/9.2/0 75.3/23.6/1.1 24x10 3,07
.. 362/56/4 59/28/2 B
8 1512485289 Introninis, G>A 85.8/13.3/0.9 66.3/31,5/2.2 1,6 x 10 2,67
.. 233/159/32 68/19/1 B
18 rs16873417 Introninis, C>T 55/37.5/1.5 773/21.6/1.1 4,7x 10 0,38
- 96/228/100 38/42/9 "
22 rs1347756 Introninis T>C 22.6/53.8/23.6 42.7/47.2/10.1 4,7x 10 0,50
Egzoninis
nekoduojanc¢iame 332/89/2 51/33/3 "
22 12001078 1y ltymo transkripte, | 78,5/21/0,5 58,6/37,9/3,4 44x10 2,34
T>C
VNP siejami su greitumo ir jégos sportininko statusu
.. 325/88/11 12/17/2 "
5 rs3776751 Introninis, C>T 76.7/20.8/2.6 38.7/54.8/6.5 4,1x10 3,223
.. 376/46/2 18/14/0 5
16 1s7195574 Introninis, A>G 88.7/10,8/0,5 56.2/43,8/0 1,5x10 4,825
.. 384/39/0 18/13/1 .
18 rs4359550 Tarpgeninis, G>A 90.8/9.2/0 56.2/40.6/3.1 1,1x10 7,633
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Genotipai Genotipai
Chr Varianto ID Tipas k°“t2’]'3"/;§' AAT portininky gr. P reikimé $s
. i AA/AB/BB
Nir proc.,
VNP siejami su iStvermés sportininko statusu
. 398/26/0 44/12/1 "
6 1s9453403 Tarpgeninis, C>T 93.9/6.1/0 77221.1/18 2,9x10 4,53
.. 398/24/2 42/15/0 "
9 rs16937127 Introninis, A>G 93.9/5.7/0.5 73.7/26.3/0 2,8x10 4,242
.. 323/95/6 31/20/6 5
16 1s16947955 Introninis, T>C 76.2/22.4/1.4 54.4/35.1/10,5 3,7x10 2,661

Pastaba: Chr — chromosoma; A — referentinis alelis; B — alternatyvus alelis; SS — §ansy santykis

Tyrimo rezultaty aptarimas

Sio tyrimo metu atlikta Lietuvos sportininky
viso genomo asociacijos analizé (GWAS), siekiant
identifikuoti reikSmingus genomo Zymenis, susiju-
sius su aukSto meistriSkumo statusu, kuris apibreé-
ziamas pagal dalyvavimg elitinése varzybose ir ofi-
cialy sportinj pripazinimg. GWAS analiz¢ bendroje
Lietuvos sportininky imtyje atskleidé galimai reiks-
mingas asociacijas tarp tam tikry genetiniy varianty
(tiek koduojanciose, tiek nekoduojanciose sekose) ir
auksSto meistriSkumo sportininko statuso. Identi-
fikuoti astuoni nauji vieno nukleotido polimorfiz-
mai (VNP) — rs10957507, rs9453403, rs4359550,
1rs12485289, rs16873417, rs1347756, rs2001078 ir
rs3213445, kurie anksc¢iau nebuvo siejami su spor-
tuojanciy asmeny fenotipais. Sie genetiniai variantai
parodé galimai reikSmingg sasajg su auksto meis-
triSkumo sportininko statusu (p <5 x 10-°).

Misy tyrimo duomenys atskleidé statistiSkai
reikSmingg ry$j tarp CPTIB (angl. Carnitine Pal-
mitoyltransferase 1B) geno 1rs3213445 polimorfizmo
G alelio bei heterozigotinio GA genotipo ir auks-
to meistriskumo sportininko statuso. Sis genetinis
variantas gali buti susij¢s su organizmo geb¢jimu
efektyviau prisitaikyti prie intensyvaus fizinio krii-
vio, ypac aerobinio pobiidZio, kai energijos gamybai
aktyviai naudojamos riebaly riigstys. CPTIB genas
koduoja fermenta — karnitino palmitoiltransfera-
z¢s 1 raumeny izoformg B, kuris dalyvauja ilgyjy
grandiniy riebaly riig§¢iy pernasoje i$ citoplazmos |
mitochondrijas, kur jos oksiduojamos B-oksidacijos
biidu. Sis procesas yra esminis energijos gamybai
iStvermés krivio metu. CPTIB genas yra 22-0s
chromosomos q13.33 srityje, o jo raiska ypac aktyvi
skeleto raumenyse ir miokarde, taip pat aptinkama
rudajame riebaliniame audinyje ir séklidése. Tokia
raiskos specifika rodo $io fermento svarbg audiniuo-
se, kuriuose riebaly rtgstys intensyviai naudojamos

energijos homeostazei palaikyti (Xiang et al., 2025).
Identifikuotas CPTIB 153213445 polimorfizmas
(c.196A>Q@), sukeliantis aminoriigSties pakaitg —
izoleucino (Ile) j valing (Val) 66-oje pozicijoje, gali
turéti jtakos fermento strukttirai ir funkciniam ak-
tyvumui. Miisy tyrimo rezultatai leidzia teigti, kad
Sis genetinis variantas gali prisidéti prie efektyves-
nés energijos apykaitos intensyvaus fizinio kriivio
metu, tai yra ypa¢ svarbu sportininkams, pasizy-
mintiems auks$tu aerobiniu pajégumu. Literatiiros
duomenimis, aerobinis pajégumas grindziamas
ilgalaike energijos gamyba per oksidacing riebaly
ragsciy ir gliukozés fosforilinimo sistema, o anaero-
binis pajégumas remiasi greita, bet ribota ATP sin-
teze 1§ glikogeno glikolizés biidu. Riebaly riigsciy
B-oksidacija tampa kritiskai svarbi esant gliukozes
truokumui ar padidéjusiam energijos poreikiui, todél
CPTI1B fermento aktyvumas gali turéti tiesioging
jitakg sportininko iStvermei ir metabolinei adaptaci-
jai prie fizinio kriivio (Xiang et al., 2025).
Nepaisant galimo CPTIB rs3213445 polimor-
fizmo teigiamo poveikio fizinio krivio metu, kai
kurie moksliniai tyrimai atskleidé Sio genetinio va-
rianto nepalankias sgsajas su zmogaus metaboliz-
mu. A. Auinger ir kolegy (2013) atliktas tyrimas su
metabolinj sindromg turinciais vyrais parod¢, kad
rs3213445 varianto G alelio neSiotojai pasizymi padi-
déjusiu kepeny fermenty (y-glutamiltranspeptidazés,
glutamo oksaloacetato transaminazés ir glutamo
piruvato transaminazés) aktyvumu, aukstesniu rie-
biyjy kepeny indeksu, didesniu trigliceridy kiekiu
nevalgius ir suvalgius maisto, didesne glikemija ne-
valgius bei sumazéjusiu insulino jautrumu po gliu-
kozés apkrovos (Auinger et al., 2013). Sie duomenys
leidzia daryti prielaida, kad nors rs3213445 G alelis
gali biiti susije¢s su efektyvesniu energijos substraty
panaudojimu fizinio kriivio metu ir teigiamai veikti
iStvermeés gebe¢jimus, jis taip pat gali didinti polinkj
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1 metabolinius sutrikimus, ypa¢ esant fizinio akty-
vumo stokai. Taigi, CPTIB geno rs3213445 varian-
tas gali turéti dvigubg poveikj — skatinti efektyvesnj
riebaly riigs§¢iy panaudojimg fizinio kriivio metu, o
kai asmuo fiziskai neaktyvus $is genomo rs3213445
variantas gali didinti jautruma kepeny steatozei, hi-
pertrigliceridemijai ir insulino rezistencijai (Auin-
ger et al., 2013).

Tokia dvipusé geno ir jo varianto funkcija atitin-
ka vadinamajj ,,antagonistinj pliotropinj poveikj®,
kai tas pats genetinis variantas yra naudingas tam
tikrose aplinkose (pvz., intensyvaus fizinio kriivio
salygomis), taciau gali buti zalingas kitomis saly-
gomis (sédimo gyvenimo biido, padidéjusio kalo-
rijy suvartojimo ar vyresnio amziaus asmenimes).
Atsizvelgiant j tai, CPTIB rs3213445 VNP gali biiti
laikomas perspektyviu genetiniu Zymeniu, turin-
¢iu potencialig reikSme sporto genetikos srityje.
Nors miisy atliktoje GWAS analizéje Sis variantas
nepasieke griezto statistinio reikSmingumo slenks-
¢io, jo biologinis pagristumas ir literatiiroje apra-
Sytos funkcijos leidzia jj vertinti kaip potencialiai
reikSminga genetinj Zymenj, turint] perspektyva
tolesniems tyrimams. Sis polimorfizmas dar nebu-
vo sistemingai tirtas sportininky kohortose, todél
bitina atlikti i§samesnius atvejo-kontrolés tyrimus,
jtraukiant didesnes Lietuvos auks$to meistriSkumo
sportininky imtis bei kity Saliy atlety populiacijas.
Tokie tyrimai galéty padéti iSsiaiskinti ir galimg
rs3213445 varianto ry§j su specifiniais fizinio pajé-
gumo fenotipais, tokiais kaip iStvermé ir greitumo
ir jégos gebé¢jimai, bei jo jtaka energijos apykaitos
efektyvumui intensyvaus fizinio kriivio metu.

Sio GWAS tyrimo metu taip pat identifikuotas
kitas vieno nukleotido polimorfizmas rs4359550 —
tarpgeninis variantas, kuris pirma karta sporto ge-
netikos kontekste nustatytas kaip statistiskai reiks-
mingai susij¢s su greitumo ir jégos sportininko sta-
tusu. Nepaisant Sio atradimo, rs4359550 biologinis
vaidmuo iSlieka neaiSkus (galimai reguliacinis),
kadangi iki Siol néra publikuoty funkciniy ar popu-
liaciniy tyrimy, nagriné¢janciy Sio varianto moleku-
linius mechanizmus. D¢l to S§iuo metu nejmanoma
patikimai prognozuoti, kokiu biidu Sis polimorfiz-
mas galéty veikti anaerobinj pajéguma ar raumeny
prisitaikyma prie didelio intensyvumo fizinio kru-
vio.

Vis délto muisy tyrime nustatytos galimos asocia-
cijos tarp nekoduojanciy sric¢iy VNP ir sportiniy fe-
notipy atitinka vis stipréjantj mokslinj konsensusa,

kad nekoduojancios sekos néra ,,genominio triuks-
mo* regionai, o atlieka esminius reguliacinius vaid-
menis. Pastaraisiais metais atlikti GWAS tyrimai
rodo, kad daugiau nei 90 proc. visy identifikuoty
VNP yra nekoduojanciose genomo srityse (Pefa-
Martinez ir Rodriguez-Martinez, 2024). Sie varian-
tai gali turéti jtakos geny transkripcijai, chromatino
struktiirai, stiprikliy ir promotoriy aktyvumui, taip
pat ilgyjy nekoduojanciy RNR raiskai. Be to, neko-
duojanciy sri¢iy VNP gali modifikuoti transkrip-
cijos veiksniy prisijungimo vietas ar keisti trimatg
chromatino architektiirg, tokiu biidu reguliuvodami
geny, susijusiy su metabolizmu, raumeny adaptaci-
ja ar kardiovaskuline veikla, raiska (Williams et al.,
2020, 2021; Wilson et al., 2025). Sios jzvalgos yra
ypa¢ aktualios sportinio pajégumo genetiniuose
tyrimuose, kadangi tiek iStvermés, tiek greitumo ir
jégos fenotipai ar funkciniai organizmo parametrai
yra poligeniniai ir priklauso nuo sudétingy genomo
reguliaciniy tinkly.

Sio tyrimo rezultatai rodo, kad sportinio pajé-
gumo genetiné architekttira gali bati sudétingesné
nei iki $iol manyta, o naujai identifikuoti VNP gali
turéti specifinj poveikj energijos apykaitai, raumeny
funkcijai ar prisitaikymui prie fizinio kravio. Ka-
dangi dalis Siy varianty iSsidésto nekoduojanciose
genomo srityse, jy galimas reguliacinis vaidmuo
turéty buti toliau tiriamas funkciniuose ir popu-
liaciniuose tyrimuose. Be to, Sie atradimai pabre-
zia GWAS metodologijos potencialg identifikuoti
naujus genetinius zymenis, kurie gali biiti aktualiis
sporto genetikos, personalizuoto treniravimo ar
sporto medicinos kontekste.

ISvados

Siame tyrime identifikuoti a§tuoni genetiniai va-
riantai, kurie iki Siol nebuvo siejami su sportinin-
ky fenotipais, atveria naujas perspektyvias tyrimy
kryptis, siekiant iSsamiau suprasti fizinio pajégumo
genetinius pagrindus ir molekulinius mechanizmus.
Vis délto, siekiant patvirtinti Siy varianty reikSme
kaip potencialiy genetiniy zymeny, reikalingi pla-
tesnio masto tyrimai, apimantys fenotipo rodiklius
ir didesne auksto meistriSkumo sportininky imtj. Be
to, biitina atlikti nepriklausomus tyrimus skirtingo-
se populiacijose, siekiant jvertinti rezultaty replika-
bilumg ir bendrumg. Biisimi moksliniai darbai turé-
ty apimti ne tik asociacijos analize, bet ir funkcinius
tyrimus — transkriptomikos, epigenomikos bei geny
reguliaciniy tinkly analize, kurie padéty paaiskinti
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galimus molekulinius mechanizmus, jungianc¢ius
nekoduojanciy seky variantus su geresnémis aero-
binio ar anaerobinio pajégumo savybémis. Tokie
duomenys sudaryty galimybes tiksliau identifikuoti
genetinius zymenis, kurie gali biiti reikSmingi prak-
tikoje individualizuojant treniruotes ir uztikrinant
sportininky sveikata.
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SUMMARY

The Lithuanian population, as part of the Northern and Eastern European region, exhibits a distinct genetic
structure that may be linked to unique characteristics of physical performance and athletic excellence. This
genetic uniqueness can be comprehensively assessed using genome-wide association studies (GWAS), which
identify statistically significant associations between genetic variants and specific phenotypic traits. Despite
growing interest in sports genetics and precision medicine based on genomic data, no large-scale GWAS
targeting elite athletes has been conducted in Lithuania to date. This study aimed to perform a GWAS to identify
genetic markers associated with elite athlete status in the Lithuanian population.

The cohort included 96 elite Lithuanian athletes (55 males and 41 females) representing endurance and power-
sprint sports, and a control group of 424 healthy, non-athletic, unrelated individuals (211 males and 213 females).
Genomic DNA was extracted from peripheral blood leukocytes using the standard phenol—chloroform—isoamyl
alcohol method. Genotyping of athletes was performed using the [llumina Infinium Global Screening Array
24 v3.0, while control group data were obtained from the publicly available LITGEN dataset. A case-control
analysis was conducted using PLINK 1.9 software, applying logistic regression to assess associations between
77,607 quality-controlled single nucleotide polymorphisms (SNPs) and the athlete phenotype.

The GWAS revealed a statistically significant association between an intergenic SNP (rs4359550) and elite
power-sprint athlete status (p < 1.1x107; odds ratio = 7.633). Eight SNPs (rs10957507, rs9453403, rs4359550,
rs12485289, rs16873417, rs1347756, rs2001078, rs3213445) showed suggestive associations (p < 5x107°) with elite
athlete status. Notably, one exonic variant in the CPT1B gene (rs3213445, NM_152246.3:c.196A>QG), resulting
in an amino acid substitution (p.Ile66Val), emerged as a potential genetic marker due to its possible impact on
enzyme activity. CPT1B encodes carnitine palmitoyltransferase 1B, a key mitochondrial enzyme involved in
long-chain fatty acid f-oxidation, essential for energy production during endurance exercise. Additionally, three
non-coding SNPs (rs9453403, rs16937127, rs16947955) were suggestively associated with endurance athlete
phenotype, while two others (rs3776751, rs7195574) were linked to power-speed athlete phenotype.

This study identified novel genetic variants associated with elite athletic status in the Lithuanian population.
However, further research is needed to validate these findings, including larger athlete cohorts, detailed
phenotypic profiling, and cross-population analyses. The results open new avenues for understanding the genetic
mechanisms underlying physical performance and may contribute to the development of individualized training
strategies aimed at optimizing athletic outcomes and promoting long-term athlete health.

Keywords: GWAS, genetic markers, physical performance, association.
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