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Abstract 

Background. Substance dependence, especially on amphetamines and opioids, is a 

major public health concern that is associated with alterations in the dopaminergic 

system. The COMT enzyme plays a key role in dopamine metabolism, and the 

Val158Met (rs4680) polymorphism may influence susceptibility to addiction. This 

study aimed to investigate the association of this polymorphism with amphetamine 

and opioid dependence in an Iranian-Azeri population. 

Methods. This case-control study was conducted including 150 individuals with 

substance dependence (133 males, 17 females) and 100 healthy controls (74 males, 

26 females). Genotyping was performed using the PCR-RFLP method. 

Results. No significant differences were observed in the frequencies of genotypes 

and alleles between the groups (AA:P = 0.274, AG:P = 0.777, GG:P = 0.454; allele 

A:P =0.423, allele G:P =0.423). 

Conclusion. The findings indicate that the rs4680 variant of the COMT gene is not 

significantly associated with amphetamine or opioid dependence. 

Practical Implications. These results suggest that the rs4680 polymorphism alone is 

not a reliable marker for predicting genetic susceptibility to addiction in the Iranian-

Azeri population. Therefore, using this variant in genetic screening without 

considering other genetic and environmental factors is not recommended. The 

present study underscores the need for larger-scale research investigating multiple 

genes and gene-environment interactions to better understand the genetic 

mechanisms underlying addiction. 
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Extended Abstract  

 

Background 

Substance dependence, especially on 

amphetamines and opioids, is a major public health 

concern due to its prevalence and significant social, 

psychological, and physiological consequences. 

These substances primarily affect the dopaminergic 

system, which regulates reward, motivation, and 

learning. Amphetamines increase synaptic dopamine 

concentration by stimulating release and inhibiting 

reuptake, while opioids modulate dopamine release 

indirectly via μ-opioid receptors. Genetic factors, 

especially the COMT gene, influence susceptibility 

to addiction. COMT encodes catechol-O-

methyltransferase, an enzyme responsible for 

dopamine metabolism. Its Val158Met (rs4680) 

polymorphism affects enzymatic activity, altering 

dopamine levels in the prefrontal cortex. The Met 

allele is linked to lower activity and higher dopamine 

levels, whereas Val increases activity and lowers 

dopamine levels. Previous studies on this 

polymorphism and substance dependence have 

yielded inconsistent results across populations. Given 

the limited number of studies conducted in Iranian 

populations, this study investigates the association of 

COMT Val158Met with amphetamine and opioid 

dependence in an Iranian-Azeri cohort, aiming to 

better understand genetic contributions to the risk of 

addiction. 

 

Methods  

A case-control study design was implemented to 

investigate the association between the COMT 

Val158Met (rs4680) polymorphism and 

susceptibility to amphetamine and opioid 

dependence. The study included 150 patients 

clinically diagnosed with substance dependence (133 

males and 17 females) and 100 healthy control 

participants (74 males and 26 females) with no 

history of substance use. All participants self-

identified as Iranian-Azeri and were carefully 

recruited from the northwestern provinces of East 

and West Azerbaijan. Psychiatric diagnoses were 

confirmed through structured clinical interviews 

conducted by trained psychiatrists based on DSM 

and ICD criteria, ensuring diagnostic accuracy, 

minimizing misclassification, and maintaining high 

methodological rigor. Individuals with comorbid 

psychiatric or neurological disorders were excluded 

to avoid the effects of confounding factors on 

dopaminergic function. Peripheral blood samples 

were collected from all participants, and genomic 

DNA was extracted using the salting-out method, 

which provides high-quality DNA suitable for 

downstream genotyping and minimizes potential 

contamination. A 216-base pair fragment of the 

COMT gene, encompassing the rs4680 polymorphic 

site, was amplified using polymerase chain reaction 

(PCR) with allele-specific forward and reverse 

primers. PCR products were digested with the 

restriction enzyme NlaIII and separated on a 4% 

agarose gel. DNA fragments were visualized using 

Green Viewer staining, allowing clear and 

reproducible identification of genotypes. Genotype 

(AA,AG,GG) and allele (A,G) frequencies were 

compared between case and control groups using 

Chi-square tests. Hardy-Weinberg equilibrium 

(HWE) was assessed in both groups to verify the 

expected distribution of genotypes. Logistic 

regression analyses were conducted to adjust for 

potential confounding by gender. A P-value of less 

than 0.05 was considered statistically significant, 

ensuring reliable interpretation of the associations 

and maintaining robustness of the genetic analysis. 

 

Results 

In the case group, genotype frequencies were 

AA= 32(21.33%), AG=75 (50%), and GG=43 

(28.67%), whereas in the control group, they were 

AA=28 (28%), AG=48 (48%), and GG= 24(24%). 

Allele frequencies for A and G were 46.33% and 

53.67% in cases, and 52% and 48% in controls, 

respectively. The results of the Chi-square test 

indicated no statistically significant differences in 

genotype or allele distributions between cases and 

controls (AA:P=0.274, AG:P =0.777, GG:P= 0.454; 

allele A:P=0.423, allele G:P =0.423). Both groups 

conformed to Hardy-Weinberg equilibrium, 

indicating that genotype distributions were consistent 



Amiri, et al.

Med J Tabriz Uni Med Sciences.  2026;48(1)  |  26 

with expected frequencies and suggesting no 

significant selection, mutation, or population 

stratification effects influencing these loci. 

Logistic regression analyses were conducted to 

adjust for potential confounding by gender, as the 

case and control groups had unequal gender 

distributions. After controlling for gender, no 

genotype (AA ,AG, or GG) demonstrated a 

statistically significant association with substance 

dependence. Although the GG and AG genotypes 

were slightly more frequent in the case group and the 

AA genotype was more prevalent in controls, these 

differences remained statistically non-significant. 

Overall, these findings suggest that the COMT 

Val158Met polymorphism alone does not 

significantly contribute to susceptibility to 

amphetamine or opioid dependence in this Iranian-

Azeri population, highlighting the likely involvement 

of multiple genetic and environmental factors in 

determining the risk of addiction. 

 

Conclusion 

In summary, this study found no significant 

association between the COMT Val158Met (rs4680) 

polymorphism and amphetamine or opioid 

dependence in an Iranian-Azeri population. Minor 

differences in genotype frequencies between cases 

and controls were observed but these differences 

were not statistically significant, indicating no clear 

genetic predisposition in this cohort. These results 

are consistent with those of previous studies showing 

no consistent or robust link between this 

polymorphism and substance dependence across 

diverse populations. The findings highlight the 

multifactorial nature of addiction, in which multiple 

genetic variants, environmental factors, and complex 

gene-environment interactions likely act together to 

influence individual vulnerability. Further studies 

with larger sample sizes, inclusion of additional 

relevant genetic markers, consideration of epigenetic 

modifications, and detailed exploration of gene-

environment interactions are needed to better 

understand the biological and genetic mechanisms 

underlying substance dependence and to inform more 

accurate risk assessment, effective prevention 

strategies, and personalized therapeutic interventions 

for at-risk populations. 
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 دهی چک  
ها و اپیوئیدها، یک نگرانی جدی سلامت عمومی است که با ویژه آمفتامین وابستگی به مواد، به  .نه ی زم 

 مورفیسم متابولیسم دوپامین نقش دارد و پلی در  COMT تغییرات در سیستم دوپامین ارتباط دارد. آنزیم
Val158Met (rs4680)   مکن است بر استعداد ابتلا به اعتیاد اثرگذار باشد. هدف این مطالعه بررسی ارتباط م

 .بود   نشین ایرانجمعیت آذری ها و اپیوئیدها در  مورفیسم با اعتیاد به آمفتامین این نوع پلی 
فوورد    100زن( و    1۷موورد و    133فوورد معتوواد )   150موووردش شوواهدی بووود و شووامل  مطالعه حاضر از نوع  . کار روش 

 .  انجام شد  PCR-RFLP شد. تعیین ژنوتیپ با روش زن( می  26مرد و   ۷4کنترل سالم ) 
=  AA:P  ،0 /۷۷۷=  454/ 0)  هووا مشوواهده نشوود ها بین گروه ها و آلل تفاوت معناداری در فراوانی ژنوتیپ   . ها افته ی 

AG:P ،0 /2۷4 =GG:P 423/ 0، آلل =A:P 423/ 0، آلل = (G:P . 
و وابسووتگی بووه آمفتووامین یووا اپیوئیوود،   COMT ژن  rs4680 دهند که بین واریانووت ها نشان می یافته   . ی ر ی گ جه ی نت 

 .ارتباط معناداری وجود ندارد 
تنهایی  بووه  COMT ژن  rs4680 مورفیسووم دهنوود کووه پلی های ایوون مطالعووه نشووان می یافتووه   . ی عملدد   ی امدددها ی پ 

بینی استعداد ژنتیکی ابووتلا بووه اعتیوواد در جمعیووت ایرانووی توور  زبووان نیسووت. بنووابراین،  شاخص معتبری برای پیش 
شووود.  استفاده از این واریانت در غربالگری ژنتیکی بدون در نظر گرفتن سایر عوامل ژنتیکی و محیطی توصوویه نمی 

محوویط بوورای در  بهتوور  –ررسووی دنوودین ژن و تعوواملات ژن تر بووا ب این نتایج بر ضرورت انجووام مطالعووات گسووترده 
 .کنند سازوکارهای ژنتیکی اعتیاد تأکید می 

 
 مقدمه 

ها ها، از جمله آمفتامین کننده تحریک استفاده گسترده از روان 
های جدی سلامت را در سطح جهانی ایجاد  و اپیوئیدها، دالش 

این مواد عمدتاً بر سیستم دوپامینی مغز اثر  1کرده است. 
گذارند، سیستمی که نقش کلیدی در تنظیم انگیزش، لذت و می 

ها با که آمفتامین در حالی  2کند.سازوکارهای پاداش ایفا می 
ها از طریق تحریک آزادسازی و مهار افزایش انتقال مونوآمین 
سازی  کنند، اپیوئیدها از طریق فعال بازجذب آنها عمل می 

صورت اپیوئیدی اثر خود را اعمال نموده و به  -μهای گیرنده 
مواجهه  3کنند. غیرمستقیم سطح دوپامین را تعدیل می 

ن مواد منجر به تغییرات سازشی در سیستم مدت با ایطولانی 

عصبی شده و عملکردهای شناختی و الگوهای رفتاری را تحت 
ایران با نرخ بالایی از اعتیاد به مواد افیونی  3دهد. تأثیر قرار می 

جواری مواجه است؛ موضوعی که تا حد زیادی ناشی از هم 
فیونی ترین تولیدکننده مواد ا جغرافیایی با افغانستان، بزرگ 

  4،5غیرقانونی در جهان است.

آیند، شامل موادی دست می اپیوئیدها که از گیاه خشخاش به 
مانند مرفین، هروئین و کدئین هستند که همگی پتانسیل بالایی 

عنوان یک اختلال وابستگی به اپیوئید به  6-8برای سوءمصرف دارند. 
رفتارهای شود که هم عملکرد مغز و هم مزمن شناخته می 

زایی دهد و در افزایش میزان بیماری اجتماعی را تحت تأثیر قرار می 
ای، عوامل ژنتیکی مطابق با نتایج مطالعه  9،10ومیر نقش دارد. و مرگ 
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های ژن  9توجهی در افزایش خطر ابتلا به اعتیاد دارند. نقش قابل 
های دهنده خاصی که در پردازش دوپامین و ارتباط بین انتقال 

نقش دارند، با اختلالات مصرف مواد مرتبط شناخته  عصبی 
  11،12اند. شده 

است که آنزیمی را رمزگذاری  COMT ها، ژن یکی از این ژن 
دوپامین  تجزیه  مسؤول کند که از طریق فرآیند متیلاسیون، می 
قرار دارد و در دو ایزوفرم  q22 11.2روی کروموزوم  این ژن .است 

های متصل به غشا که عمدتاً در بافت اصلی وجود دارد: یک نوع 
های محیطی شود و نوع محلول که در بافت عصبی یافت می 

 COMT در ژن  Val158Met (rs4680) مورفیسم پلی  11حضور دارد. 
شده است که بر فعالیت آنزیمی تأثیر گذاشته و در نتیجه بر شناخته 

 5،12،13پیشانی مغز اثر دارد.میزان دسترسی دوپامین در قشر پیش 

مطالعات پیوستگی ژنتیکی، عوامل متعددی را شناسایی  
های اند، از جمله واریانت اند که با اختلالات اعتیادی مرتبط کرده 

افزون بر این،  14،15ژنتیکی که در بروز وابستگی به مواد نقش دارند. 
با اختلالات   COMT های ژن مورفیسم های اخیر بر ارتباط پلی یافته 
و همبستگی آنها با وابستگی به مواد  15اندد داشته پزشکی تأکی روان 

  16های مختلف نیز گزارش شده است.در جمعیت 

طور اختصاصی ارتباط هایی که به با این حال، پژوهش 
را با وابستگی به  COMT ژن  rs4680 (Val158Met) مورفیسم پلی 

مطالعه حاضر  16مواد بررسی کرده باشند، همچنان محدود هستند.
ا ب   COMTژن rs4680 مورفیسم با هدف بررسی ارتباط پلی 

ها و اپیوئیدها در پذیری نسبت به اعتیاد به آمفتامین آسیب 
 .غرب ایران انجام شدزبان شمال جمعیت تر  

 
 کار روش 

شاهدی طراحی شد و شامل –صورت مورد این مطالعه به 
ها و اپیوئیدها و یک گروه  آمفتامین بیماران مبتلا به وابستگی به 

کنندگان از کنترل بدون سابقه وابستگی به مواد بود. شرکت 
های آذربایجان شرقی و غرب ایران )استان های بومی شمال جمعیت 

عنوان افراد غربی( انتخاب شدند و بر اساس خوداظهاری قومیتی به 
  .زبان شناسایی شدندتر  

انجام شد  ICD و DSM رهای تشخیص وابستگی بر اساس معیا 
پزشکی ساختاریافته توسط های روان و از طریق مصاحبه 
دیده تأیید گردید. معیارهای خروج شامل متخصصان آموزش 
توانستند بر پزشکی همزمانی بود که می وجود اختلالات روان 

های نمونه  .دهنده عصبی تأثیر بگذارند های انتقال عملکرد سیستم 
های ژنتیکی در ی و تا زمان انجام آزمایش آور خون وریدی جمع 

نومی ژ  DNA گراد نگهداری شدند. استخراجدرجه سانتی  -20دمای 
 زدایی انجام شد. با استفاده از روش نمک 

باز با استفاده از جفت  216طول به  COMT ای از ژن ناحیه 
رو و و پرایمرهای اختصاصی پیش  (PCR) ای پلیمرازواکنش زنجیره 

 NIaIII با آنزیم محدودکننده PCR رو تکثیر گردید. محصولات پس 
جداسازی و با  درصد 4ضم شده و سپس با ژل الکتروفورز آگارز ه 
ها ها و آلل فراوانی ژنوتیپ  .آمیزی شدند نگ ر   Green Viewer رنگ 

دو مقایسه شد. تعادل های مورد و شاهد با آزمون خی بین گروه 
عنوان به  P< 0/ 05 ی گردید و مقادیرواینبرگ نیز ارزیاب –هاردی 

نمایش  1شکل آمده در دست قطعات به  .معنادار در نظر گرفته شد 
 .اند داده شده 

 
بریده   یابی دند شکلی طول قطعه توالی  ای پلیمراز با نتایج واکنش زنجیره  . ۱شکل  
 50بندی با فاصله  DNA ( نردبان1 ؛  COMTژن  rs4680 مورفیسمبرای پلی  شده 
، 96، ۷1های )قطعات با طول  AG ( ژنوتیپ PCR ،3( محصول 2، (bp)باز جفت 
 31و  114، ۷1های )قطعات با طول  GG ( ژنوتیپ 4باز(، جفت  31و  18، 114
 باز( جفت   31و   18،  96،  ۷1های  )قطعات با طول  AA ( ژنوتیپ 5باز(،  جفت 

 
 هایافته 

گروه مورد و کنترل را  شناختی های جمعیت ویژگی  1جدول 
سال و در گروه کنترل  36±10دهد. میانگین سنی بیماران نشان می 

مرد و  133سال بود. از نظر جنسیت، در گروه مورد  41/ 1±16/ 2
 .زن حضور داشتند   26مرد و   ۷4زن و در گروه کنترل    1۷
 

 کنندگان شناختی شرکت های جمعیتویژگی  . ۱جدول  

 (n= 100)  گروه کنترل  (n= 150)  گروه مورد ویژگی
 1/ 2 ± 41/ 16 10 ± 36 میانگین سن )سال( 

 %(   74)  74 %(   88/ 7)  133 )%(  مرد 
 ( 26)  26 %(   11/ 3)  17 )%(  زن 
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 هاها و آلل توزیع ژنوتیپ 
های مورد و شاهد با ها بین گروه ها و آلل فراوانی ژنوتیپ 
-هاردی دو مورد بررسی قرار گرفت. تعادل استفاده از آزمون خی 

واینبرگ نیز برای هر گروه محاسبه شد تا مشخص شود آیا فراوانی 
ها مطابقت ها با توزیع مورد انتظار بر اساس فراوانی آلل ژنوتیپ 

 دارد یا خیر. این محاسبه با فرمول

𝜒2 = ∑
(𝑂 − 𝐸)2

𝐸
 

فراوانی مورد  𝐸شده و فراوانی مشاهده  𝑂انجام شد، که در آن 
این آزمون به منظور ارزیابی صحت ها است. انتظار ژنوتیپ 

کار  انتخاب نمونه و اطمینان از نبود انحراف ژنتیکی تصادفی به 
 گرفته شد. 

( از %  21/ 33نفر )  32در  AA نتایج نشان داد که ژنوتیپ
 ۷5در   AG( از افراد گروه کنترل، ژنوتیپ28%نفر )  28بیماران و 

 افراد کنترل، و ژنوتیپ ( از 48%نفر ) 48( از بیماران و 50%نفر ) 
GG  ( از افراد   24نفر )  24( از بیماران و %  28/ 67نفر )  43در%

ترتیب در گروه به  G و  A های کنترل مشاهده شد. فراوانی آلل 

درصد و  52درصد و در گروه کنترل  53/ 67درصد و  46/ 33مورد 
واینبرگ –درصد بود. هیچ انحراف معناداری از تعادل هاردی  48

ها ها و آلل ها از نظر ژنوتیپ شد و تفاوت بین گروه مشاهده ن
 ، AA:P ،0 /777 =AG:P ،0 /274=GG:P= 454/ 0)  نشد  معنادار نبود

 (.2)جدول    G:P)  =423/ 0، آلل  A:P= 423/ 0آلل  
با توجه به اختلاف توزیع جنسیت در دو گروه )گروه مورد: 

زن(، یک تحلیل  26مرد و  ۷4زن؛ گروه کنترل:  1۷مرد و  133
رگرسیون لجستیک با متغیرهای مستقل ژنوتیپ و جنسیت و 
وابسته به وضعیت مورد/کنترل انجام شد. نتایج نشان داد که پس 

 ,Val158Met (AA هاییک از ژنوتیپ از تعدیل اثر جنسیت، هیچ 

AG, GG)   رتباط معناداری با وابستگی به آمفتامین یا اپیوئیدها ا
 نشان ندادند. 

دهد که اختلاف توزیع جنسیت یک این تحلیل نشان می 
کننده بالقوه است، اما با کنترل آماری آن، نتایج متغیر مخدوش 

 .اصلی مطالعه تغییر دندانی نکردند 

 COMTمورفیسم ژن های پلی ها و آلل توزیع ژنوتیپ   . 2جدول 

 CI)95   )%  OR P    ( n=   100)   گروه کنترل  ( n=   150)   مورد گروه   COMT  ژن 

   ژنوتیپ   

AA  (33 /21 %  )32  (28 %  )28  (398 /1-  347 /0  )697 /0 274 /0 

AG  (50%  )75  (48%  )48  (960 /1  –  599 /0  )083/1 777 /0 

GG  (66 /28 %  )43   (24 % )24  (510 /2  –  646 /0  )272 /1 454 /0 

   آلل   

A  (33/46 % )139  (52%  )104  (442 /1  –  440 /0  )797 /0 423 /0 

G  (67 /53 %  )161  (48% )  96  (272 /2  –  693 /0  )254/1 423 /0 
CI :   ،فاصله اطمینان  OR : نسبت شانس 

 .اند صورت فراوانی )درصد( ارایه شده مقادیر به 
 

 بحث 
وابستگی به مواد نتیجه تعاملات پیچیده بین عوامل ژنتیکی، 

در  COMTبا توجه به نقش حیاتی آنزیم  5محیطی و رفتاری است. 
عنوان یک ژن کاندیدای احتمالی متابولیسم دوپامین، این ژن به 

های برای حساسیت به اعتیاد مطرح شده است. با این حال، یافته 
و اعتیاد به  Val158Met مورفیسم دهد که بین پلی ما نشان می 
علاوه بر این،  تباط معناداری وجود ندارد ها یا اپیوئیدها ار آمفتامین 
در گروه مورد  )هتروزیگوت(   AGو GG (val/val)های ژنوتیپ 

نسبت به گروه کنترل شیوع بیشتری داشتند، در حالی که ژنوتیپ 
AA (Met/Met)  هموزیگوت در گروه کنترل بیشتر از گروه مورد

تفاوت  همکارانو  کائو، راستا با این نتایج مشاهده شد. هم 
 rs4680 مورفیسم ها برای پلی ها و آلل معناداری در فراوانی ژنوتیپ 

 17بین موارد اعتیاد به مواد افیونی و گروه کنترل گزارش نکردند.

گزارش دادند که بین  دهمرده و همکاران طور مشابه، به 
اعتیاد به مواد افیونی در هر دو جنس مرد  و rs4680 مورفیسم پلی 

دمتروویکس و همچنین،  18و زن، ارتباط معناداری وجود ندارد. 
 COMT ژن  Val158Met نشان دادند که فراوانی ژنوتیپ  همکاران 

در بیماران مجارستانی مبتلا به اعتیاد به مواد افیونی تفاوتی با گروه  
  13کنترل ندارد.
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انجام  ویسی و همکاران  ای که توسط براین، در مطالعه علاوه 
و وابستگی به  rs4680 مورفیسم شد، یک ارتباط ضعیف میان پلی 

گونه ارتباطی با الکل در سطح آللی شناسایی شد، هردند که هیچ 
سایر مطالعات  19اعتیاد به نیکوتین یا مواد افیونی مشاهده نگردید.

ای اند که شایان توجه است. در مطالعه کرده ه ینتایج متفاوتی ارا 
با افزایش خطر اعتیاد مرتبط  Met روی وابستگی به کوکائین، آلل 

(. P= 004/ 0؛  1CI/ 86–1/ 12 %  95، 1/ 44≈ )نسبت شانس  بوده است
ا افزایش ب  AA (Met/Met) همچنین، در جمعیت عراقی، ژنوتیپ 

در  .21بوده استدشمگیر خطر اعتیاد به مواد و الکل همراه 
با  Val/Val ها، ژنوتیپ ای دیگر، در افراد معتاد به محر  مطالعه 

های شخصیتی مرتبط با وابستگی افزایش نمرات اضطراب و ویژگی 
 22د.مشاهده ش 

های مطالعه حاضر، پژوهشی که بر روی مشابه با یافته 
وابستگی به اپیوئید در جمعیت ایرانی صورت گرفته است، نشان 

 18و اعتیاد وجود ندارد.  rs4680 هیچ ارتباط معناداری بین  داد که 
پزشکی دهد که در اختلالات روان تر نشان می های گسترده تحلیل 

 و   rs4680مانند اختلال اضطراب فراگیر نیز ارتباط قابل اعتماد بین
ای اخیر روی افزون بر این، مطالعه  23ت.بیماری مشاهده نشده اس 

ن در ژ  TaqIB مورفیسم جمعیت تر  زبانایرانی نشان داد که پلی 
DRD2  ا وابستگی به هروئین ارتباط معنادار دارد؛ در حالی کهب 

TaqIA    فاوت معناداری نشان نداد. ت 
 مورفیسمها مشابه نتایج مطالعه حاضر برای پلی این یافته 
Val158Met  در ژن COMT  ست که هیچ ارتباط معناداری با ا

مطالعات متعددی نقش  24د. وابستگی به مواد مشاهده نش
را در وابستگی به مواد مورد بررسی  COMTهای ژن مورفیسم پلی 

در حالی که  17-19دهند.اند که نتایج متناقضی را نشان می قرار داده 
افزایش احتمال ابتلا به  و Val آللبرخی تحقیقات ارتباطی میان 

  19اند، اعتیاد گزارش کرده 
مطالعات دیگروو از جمله مطالعه حاضروو موفق به تأیید دنین 

های ایرانی های پیشین در جمعیت پژوهش  16-18اند.ارتباطی نشده 
و ارتباط آنها  COMT های ژن نیز نتایج متضادی در رابطه با واریانت 

مهم است که در  17-19اند. ه داده یپزشکی ارا روان با اختلالات عصب 
نظر داشته باشیم اعتیاد تحت تأثیر عوامل ژنتیکی و محیطی 

مورفیسم منفرد ممکن است گیرد و یک پلی متعددی شکل می 
پذیری نسبت به اعتیاد تنهایی اثر کافی برای تعیین میزان آسیب به 

  25-27نداشته باشد.

شناختی مانند دهد که عوامل روان شواهد اخیر نشان می 
توانند اثرات امنیت روانی، اعتماد به نفس و حمایت اجتماعی می 

سوءرفتار دوران کودکی یا خطر ژنتیکی را بر گرایش به مصرف مواد 

گزارش کردند که   28تعدیل کنند. در این زمینه، شالچی و همکاران 
تواند نقش میانجی بین تجربه سوءرفتار و گرایش نی می امنیت روا

به مصرف مواد داشته باشد؛ این امر اهمیت بررسی تعامل بین 
  .کند روانشناختی را برجسته می   عوامل ژنتیکی و محیطی/ 

این مطالعه دارای دندین محدودیت بود که باید مدنظر قرار  
ها میان گروه  گیرد. نخست، حجم نمونه نسبتاً محدود و نامتعادل 

تواند توان شناسایی اثرات ژنتیکی کودک را کاهش و بود که می 
احتمال بروز خطای نوع دوم را افزایش دهد. با این حال، هدف 

در یک  rs4680مورفیسم اصلی این پژوهش، بررسی اکتشافی پلی 
جمعیت نسبتاً همگن )تر  زبان ایرانی( و ایجاد شواهد اولیه در 

 این زمینه بود. 
تواند همگنی ژنتیکی و فرهنگی جمعیت مورد بررسی می 

بخشی از کمبود حجم نمونه را جبران کرده و حساسیت مطالعه 
نسبت به اثرات با اندازه متوسط را افزایش دهد. همچنین، نسبت 

ها متعادل نبود. دلیل اصلی این موضوع، زنان به مردان در نمونه 
های محدودیت  شیوع متفاوت مشکل اعتیاد در دو جنس و

 های زن با معیارهای ورود سختگیرانه بود. دسترسی به نمونه 
ها بر اساس با این وجود، ما با گزارش جداگانه فراوانی ژنوتیپ 

شده تلاش کردیم از های آماری اصلاح جنس و استفاده از مدل 
شود بروز سوگیری ناشی از این عدم توازن بکاهیم. پیشنهاد می 

گیری هدفمندتر از حجم نمونه بیشتر و نمونه  مطالعات آینده با 
زنان انجام شوند تا امکان تحلیل تعاملی اثر جنسیت و ژن فراهم 

عنوان شواهد اولیه تلقی های حاضر باید به شود. در مجموع، یافته 
های آینده با شوند و برای تأیید و تعمیم نتایج، انجام پژوهش 

زمان و صورت هم فیسم به مور تر، بررسی دند پلی حجم نمونه بزرگ 
 تر ضروری است. های متنوع مطالعه در جمعیت 

های این مطالعه، حجم نمونه محدود یکی دیگر از محدودیت 
ها و همچنین تعداد کم مشاهدات در برخی و نامتعادل گروه 

های ها بود. این شرایط باعث شد که انجام تحلیل ژنوتیپ 
راثتی )غالب، مغلوب و  های و رگرسیون لجستیک برای بررسی مدل 

پذیر نباشد و همچنین استفاده از آزمون دومینانت( امکان -کو 
دقیق فیشر نیز قابل اعتماد نبوده و نتایج احتمالی از نظر آماری 

 .قابل اتکا نبودند 
 

 یر ی گ جه ی نت 
 ژن  rs4680 مورفیسم این پژوهش ارتباط معناداری میان پلی 

COMT   اعتیاد به آمفتامین یا مواد افیونی در بیماران ایرانی تر   و
زبان شناسایی نکرد. با توجه به تنوع ژنتیکی موجود در جمعیت 

تر و استفاده های بزرگ ایران، انجام مطالعات بیشتر با حجم نمونه 
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از نشانگرهای ژنتیکی بیشتر، برای در  بهتر زمینه ژنتیکی وابستگی 
 .به مواد ضروری است 

 
 شکل اصالت  

شده در این مقاله و عدم   ه ی نویسندگان اصالت تصویر ارا 
 کنند.استفاده پیشین آن در سایر مقالات را تأیید می 

 
 ی قدردان 
ویسندگان مقاله، مراتب سپاس و قدردانی خود را به مرکز ن 

تحقیقات روانپزشکی و علوم رفتاری دانشگاه علوم پزشکی تبریز 
های صورت گرفته در انجام این پژوهش، ابراز حمایت بابت 
 .دارند می 

 
 اندآور ی مشارکت پد 

پردازی و طراحی مطالعه، مشارکت در ایده  لیلا مهدیزاده فانید: 
ها، و آوری داده های آزمایشگاهی، همکاری در جمع انجام آزمایش 
مشارکت در  زاده: نرگس زینال  .نویس اولیه مقاله نگارش پیش 

های آزمایشگاهی و طراحی مطالعه، کمک در انجام آزمایش 
مشارکت در طراحی مطالعه،  پور:سینا دژم  .هاآوری داده جمع 

ها و های آزمایشگاهی، تحلیل داده انجام بخشی از آزمایش 
های آماری، تحلیل  شاهرخ امیری: .همکاری در تفسیر نتایج
مراحل مختلف ها، و نظارت بر اجرای مشارکت در تفسیر یافته 

نظارت بر اجرای پژوهش، مشارکت در  آرش محققی:  .مطالعه 
نفیسه  .هدایت علمی مطالعه و نقد و بازبینی محتوای علمی مقاله 

بخشی سازی و انسجام مسئولیت تدوین، یکپارده  زاده: زارع 

های مربوطه، و بازبینی محتوای نوشتاری مقاله، نگارش بخش 
 .محتوای فکری و علمی انتقادی مقاله از نظر  

در پایان، تمامی نویسندگان نسخه نهایی مقاله را مطالعه، بازبینی و 
 .تأیید کردند

 
 ی منابع مال 

پزشکی و علوم این پژوهش با حمایت مرکز تحقیقات روان 
 .رفتاری دانشگاه علوم پزشکی تبریز انجام شد 

 
 ها داده   ی ر ی پذ   ی دسترس 
 ی ل ی تکم  می مطالعه در ضما  نیشده در ا  جاد ی ا  یها داده  ی تمام 

 آن گنجانده شده است.
 

  ی ملاحظات اخلاق 
این پژوهش مورد تأیید کمیته اخلاق دانشگاه علوم پزشکی 

(. تمامی 5/ 4/ 12152تبریز قرار گرفت )شماره شناسه: 
 آنهانامه آگاهانه را امضا کردند و هویت کنندگان رضایت شرکت 

 .هلسینکی محرمانه باقی ماند  بیانیه مطابق با اصول  
 

 تعارض منافع 

کنند که منافع متقابلی از تألیف یا انتشار این مؤلفان اظهار می 
 . مقاله ندارند 
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