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Kvantitatiivne geneetika on meetodite kogum kirjeldamaks kvantitatiivsete (meetriliste) tunnuste päritavust ja evolutsiooni. Kvantitatiivsed tunnused on sellised, mille väärtust väljendab pideval skaalal mõõdetav arvväärtus, näiteks kehapikkus, piimaand või piima rasvasisaldus. Sellist sorti tunnuste fenotüüpi määrab suur hulk geene, vastavalt on ka iga üksiku lookuse panus fenotüübi determinatsiooni sedavõrd väike, et üksikute lookuste genotüüpe pole fenotüübiliselt võimalik eristada (pilt 2-14). Räägitakse ka polügeensest muutlikkusest. Taga hullemaks, enamus kvantitatiivsetest tunnustest ilmutavad olulisel määral fenotüübilist plastilisust, mis hägustab üldpilti veelgi. Seega pole ka võimalik populatsiooni geneetilist struktuuri ja evolutsiooni kirjeldada ülalseletatud klassikalise populatsioonigeeneetika meetoditega - pole võimalik jälgida üksikute alleelide sagedusi, vaja on teisi meetodeid.


Kvantitatiivse geneetika põhiline rakendusala on sordi- ja tõuaretus.


Kvantitatiivne geneetika tegeleb juba otseselt fenotüübiga. Nii on kesksel kohal isendi fenotüübilise väärtuse (phenotypic value) mõiste, seda siis väljendatakse uuritava suuruse ühikutes, nii on siinkirjutaja väärtus 46 kui kinganumbrist räägitakse. Fenotüübiline väärtus on isendi reaalselt vaadeldav ja mõõdetav väärtus.


Kv. gen. lähenemine läheb lahti sellest, et isendi fenotüübiline väärtus jagatakse kaheks: tema genotüübiliseks väärtuseks (genotypic value) ja keskkonnahälbeks (environmental deviation),


P = G + E,

ehk siis asja vaadatakse nii, et tunnuse vaadeldava väärtuse määravad ühelt poolt tema geenid ja teiselt poolt keskkond, milles ta elas ja/või elab.

Genotüübiline väärtus on uuritava tunnuse fenotüübiliste väärtuste keskmine antud genotüübiga isenditel. Keskmist arvutatakse üle populatsiooni. Teisisõnu, genotüübiline väärtus on sellise antud genotüübiga isendi fenotüübiline väärtus, kes elab populatsiooni standardtingimustes. Mitmesugused keskkonnamõjud põhjustavad isendi fenotüübilise väärtuse hälbimist genotüübiväärtusest, keskkonnahälve võib mõistagi olla nii positiivne kui negatiivne. Keskkonnahälvete keskmine üle populatsiooni arvutatuna võrdub nulliga.

Vastavalt fenotüübilise väärtuse komponentidele jagatakse komponentideks ka populatsiooni fenotüübilist muutlikkust e. dispersiooni (phenotypic variance). 

Fenotüübiline dispersioon on populatsiooni kõigi isendite väärtuste dispersioon matemaatilises mõttes (hälvete ruutude keskmine, hälbeid arvutatakse populatsiooni keskmise suhtes) (pilt 2-14A). Nii nagu fenotüübilist väärtust saab jagada genotüübiliseks väärtuseks ja keskkonnahälbeks, nii jagatakse komponentideks vastav fenotüübiline muutlikkus. Öeldakse, et nii palju muutlikkust on põhjustatud sellest asjast ja naapalju teisest.  Geneetiline muutlikkus e.  dispersioon (genetic variance) on isendite genotüübiliste väärtuste dispersioon, keskkonnaline (?) muutlikkus e. dispersioon  (environmental variance) on keskkonnahälvete dispersioon, nende dispersiooni komponentide summa on populatsiooni kogumuutlikkus e. fenotüübiline dispersioon (pilt 2-14A)


VP = VG + VE,

ehk siis muutlikkust (väärtuste hajuvust ehk dispersiooni populatsioonis) põhjustab nii erinevad keskkonnatingimused kui ka erinevad genotüübid.


Asi läheb keerulisemaks, isendi genotüübilist väärtust saab jagada peenemaks. Nimelt saab genotüübilise väärtuse jagada aretusväärtuseks ja dominantsushälbeks. 


Isendi aretusväärtus iseloomustab isendi järglaste (teoreetilist) keskmist antud populatsioonis. Ehk täpse definitsioonina: kui isend paaritatakse suure hulga juhuslikult valitud isenditega populatsioonist, siis tema aretusväärtus on 2 * (järglaskonna keskmine väärtus - populatsiooni keskmine väärtus). Ehk siis aretusväärtus iseloomustab seda osa isendi fenotüübilisest väärtusest, mis kandub edasi tema järglastele. Pane tähele (edaspidi oluline) - aretusväärtus on defineeritud vaid antud populatsiooni suhtes, aretusväärtusel ei ole sisu ilma populatsiooni täpsustamata.


Mis siis isendi fenotüübilisest väärtusest ei kuulu aretusväärtuse hulka? Keskkonnahälve, muidugi, keskkonna mõjusid ei pärandata. Aga oluline - ka mitte kõik tema genotüübilisest väärtusest ei kuulu sinna, täpsemalt ei kuulu sinna dominantsushälve (dominance deviation). Dominantsushälve on, nagu öeldud, genotüübilise väärtuse ja aretusväärtuse vahe. Asja selgitab pilt 2-15. Veidi üle nurga: dominantsushälve on hetorosügoodi genotüübiväärtuse erinevus vastavate homosügootide keskmisest genotüübiväärtusest (joonised loengu ppt failis.).


Miks dominantsushälve ei kuulu aretusväärtuse hulka ega pärandu? Formaalse vastuse annab vastav matemaatiline tõestuskäik, sisulist arusaamist asjast aitab ehk edendada järgmine näide. Olgu meil kaks homosügooti a1a1 ja a2a2, vastavalt genotüübilise väärtustega 2 ja 8. Olgu heterosügoodi genotüübiline väärtus 6. Kahe homosügoodi keskmine genotüübiline väärtus oleks siis 5, kahel heterosügoodil 6.  Pane nüüd tähele, et nii kaks homosügooti kahepeale kui ka kaks heterosügooti kahepeale toodavad täpselt samasuguse komplekti gameete, seega ei saa kuidagi olla, et nende järglaste oodatav keskmine oleks erinev;  järelikult on nende paaride keskmised aretusväärtused samad - kuigi genotüübilised väärtused on erinevad. Esitatud näide sobib näitlikustama ka tõsiasja, et kui dominantsus puudub - heterosügoodi väärtus on täpselt homosügoodi väärtuste keskmine - siis on ka dominantsushälve null ja aretusväärtus võrdub genotüübiväärtusega.


Ehk asja idee veelkord: kui isend on heterosügoot, siis seda omadust (heterosügoot olemist) ta oma järglastele ei päranda. Kui esineb dominantsus, siis pole heterosügoodi genotüübiväärtus täpselt kahe homosügoodi keskmine ja see (positiivne või negatiivne) erinevus järglastele ei pärandu. Ehk siis idee veelkord – mitte kõik see, mis sinus on geenide poolt määratut, ei pärandu sinu järglastele.


Kui domineerimine puudub, öeldakse, et alleelide mõju genotüübiväärtusele on aditiivne ehk liituv, heterosügoodi genotüübiväärtus on sel puhul homosügoodi genotüübiväärtuste keskmine. Sellist mõttekäiku annab üldistada ka erinevate lookuste vahelisele koosmõjule. Nii öeldakse, et kaks lookust (kahe lookuse alleelid) mõjutavad genotüübiväärtust aditiivselt, kui see väärtus on leitav eri lookuste mõju aritmeetilise keskmisena. Kui pole, on tegu interaktsiooniga lookuste vahel, ehk traditsioonilise geneetika mõttes epistaasiga (ühe geeni mõju sõltub teise olemasolust). Analoogiliselt dominantsushälbega võib siis rääkida interaktsioonihälbest ehk epistaasihälbest (interaction deviation v. epistatic deviation). Analoogiliselt dominantsushälbega ei pärandu ka interaktsioonihälve (vaata joonist loengu ppt failis).


Arusaam dominantsushälbest ja lookuste vahelisest interaktsioonist võimaldab fenotüübilise muutlikkuse jagamist komponentideks peenemaks ajada, nimelt jagame geneetilise dispersiooni aditiivseks (additive genetic variance) ja mitte-aditiivseks (non-additive g. v.). Mitte-aditiivse geneetilise muutlikkuse moodustab siis dominantsushälvete (VD) ja interaktsioonihälvete dispersioon (VI),


VP=VG+VE=VA+VD+VI+VE,

ehk veelkord: mitteaditiivne muutlikkus tekib efektidest, mille põhjuseks on  alleelide (lookuse sees) või geenide (eri lookustes) kombinatsioonid - nendest kombinatsioonidest tulenevat efekti järglastele ei pärandata, kuna geene ei pärandata kombinatsioonidena vaid ühekaupa - ja järglastel ei pruugi sama kombinatsioon esineda tõenäosemalt kui populatsioonis keskmiselt. Kui isendil X (nimi muudetud) esineb fenotüüp “pikk nina” ning see on määratud viie haruldase geeni kombinatsiooni poolt, siis ei pruugi isendi X 100 järglasest ühelgi olla pikka nina - kuigi fenotüüp pikk nina on isendil X kindlasti geneetiliselt (ehk siis mitte keskkonna poolt) määratud, ei pärandu see omadus! 

Veel natuke juttu keskkonnast tuleneva muutlikkuse (environmental variance) olemusest. Definitsiooni kohaselt kuulub selle mõiste alla kogu mittegeneetiline muutlikkus, see võib tuleneda ja tulla väga mitmesugustest asjaoludest ja allikatest. Osa neist on ette ennustatavad ja vajadusel välditavad, sellised on selge mõjuga  abiootiliste faktorite (nt temperatuur) toime tagajärg. Kogu keskkonnast tulenevat varieeruvust ei saa aga kunagi ära seletada ega ennustada, vähemalt osa sellest saab kanda arengumüra (developmental noise) arvele - midagi läheb kuskil natuke “valesti” arengu käigus. Omaette rühma moodustavad vanemate fenotüübi mõjud noore isendi arengule - parental (maternal, kui ema)  effects. Kõnealune emaefekt kipub sageli segama geneetiliste parameetrite määramist - peame alati mäletama, et ema mõjutab järglast peale oma geenide ka keskkonna teel, mille ta oma järglasele loob - seda nii järglase arengu embrüonaalses faasis kui sageli ka pärast seda.

Igal juhul olemegi fenotüübilise muutlikkuse vajalikeks komponentideks jaganud. Milleks neid komponente vaja läheb, sellest nüüd siis kohe allpool.

Heritability
Kogu see muutlikkuse komponentideks jagamine on hea eelkõige tolleks, et sellel põhineb arusaam päritavuskoefitsiendist h2 (haa-ruut - tehniliste probleemide vältimiseks). 


Päritavuskoefitsient (heritability) kitsamas mõttes on defineeritud kui populatsiooni aditiivse geneetilise dispersiooni ja kogumuutlikkuse ehk fenotüübilise dispersiooni jagatis, 


h2=VA/VP
seega mida suurema osa aditiivne geneetiline muutlikkus moodustab kogumuutlikkusest, seda suurem on päritavuskoefitsient, h2 varieerub teoreetilistes piirides nullist üheni (või siis 100%-ni), reaalseid väärtusi vt pilt 2-17. Ehk siis saa hästi aru, et kui h2 =1, siis on kogu vaadeldav geneetiline ja keskkond ei määra isendi fenotüüpi sugugi. Kui aga h2 =0, pole aditiivset geneetilist muutlikkust üldse.


Heritability laiemas mõttes (= degree of genetic determination) on kogu geneetilise muutlikkuse suhe kogumuutlikkusesse, VG/VP. Mida rohkem on populatsioonis mitteaditiivset geneetilist muutlikkust, seda rohkem erinevad heritability väärtused kitsas ja laias mõistes. 


Pane hästi tähele, et h2 ei ole siiski miski tunnuse globaalse kehtivusega iseloomustaja, tema väärtus on spetsiifiline antud populatsioonile, saab rääkida miski tunnuse päritavusest miskis populatsioonis mingil hetkel, mitte miski tunnuse päritavusest üldiselt. Seda kõike sellepärast, et juba esimene mõiste h2 mõisteni viinud reas, aretusväärtus, polnud mitte sõltumatu alleelisagedustest populatsioonis.

Evolutsiooni kirjeldamine
Miks siis on oluline just aditiivse geneetilise muutlikkuse hulk populatsioonis ja see va heritability? Aga tollepärast, et sellel põhineb evolutsiooni kirjeldamine kvantitatiivse geneetika meetodite ja terminoloogiaga. Pane siis veelkord tähele, et ainuüksi mitteaditiivse geneetilise muutlikkuse olemasolu ei ole piisav võimaldamaks evolutsiooni loodusliku valiku teel, mitteaditiivse muutlikkuse aluseks olevad dominantsus- ja interaktsioonihälbed ju ei pärandu ja tehku valik mida iganes, populatsiooni genofond põlvkonnast põlvkonda ei muutu.


Nimelt, tähtis võrrand on 

 
R=h2S 

(err võrdub haa-ruudus korda ess - kui on tehnilisi probleeme), kus


S on selection differential

R on response to selection, vastus valikule.

Nende mõistete olemust iseloomustab pilt 2-18. 


Siiski, sõnaliselt: S on erinevus populatsiooni keskväärtuse ja paljunevate isendite (isendid, kellel looduslik valik laseb paljuneda) keskväärtuse vahel,


R on erinevus populatsiooni keskväärtuses enne ja pärast valiku toimumist.

Pane tähele, et valikut mõistetakse siin sissejuhatavate loengute mõttes lõdvas tähenduses (fenotüübiline valik), st vastus valikule ei kuulu valiku mõiste sisse.


Valikudiferentsiaali võib standardiseerida (erinevate suuruste vahel võrreldavaks muuta) jagades ta populatsiooni standardhälbega (ruutjuur dispersioonist), siis nimetatakse teda valiku intensiivsuseks i,


i = S/ P (... jagatud sigma alaindeksiga pee),

nii saab eri tunnustele rakenduva valiku tugevust paremini võrrelda.


Ehk siis - mida suurem on valikudiferentsiaal ja mida suurem on h5, seda kiirem on populatsiooni evolutsioon loodusliku valiku mehhanismidega. Kui h5=0, evolutsioon loodusliku valiku mehhanismidega toimuda ei saa, ehk siis loodusliku valiku toimumise kolmas tingimus pole täidetud - vt sissejuhatust. Seepst on h5 oluline asi evolutsioonilise ökoloogia kontekstis.


Selline lähenemine ennustab, et evolutsioon jätkub samamoodi kuitahes kaua, nii see reaalsuses muidugi pole, ükskord hakkab sama S korral R paratamatult vähenema (pilt 2-19). Seda siis selle tõttu, et h5 väheneb. Öeldakse, et aditiivne geneetiline muutlikkus ammendub (sisuline protsess seal taga: kõigis lookustes fikseeruvad tunnust antud suunas mõjutavad alleelid), ehk evolutsioon ei saa jätkuda geneetilise piirangu tõttu. Edasi saab asi minna vaid siis, kui geneetiline muutlikkus täieneb mutatsioonide või geenisiirde mehhanismidega. Pane tähele, et valik ei pruugi mõjutada mitteaditiivset geneetilist muutlikkust.

Päritavuskoefitsiendi määramine

on muidugi võimalik eespool toodud valemist R = h2S, et rakendame aga kunstlikku valikut ja mõõdame R-i ja S-i. Siiski on selline katseline evolutsiooni läbiviimine enamjaolt liiga töömahukas, lihtsamini saab h2 hinnangu kätte sugulaste vahelisest sarnasusest.


On võimalik matemaatiliselt tõestada, aga samas on see arvutamatagi ilmne, et mida suurem on h2, seda tugevamalt määrab vanemate fenotüüp järglaste fenotüübi (ehk siis mida “päritavam” on tunnus, seda sarnasemad on järglased oma vanematele). Nii ongi võimalik h2 hinnata regressioonist (regressioon on statistiline meetod määramaks joont, mis kahe muutuja vahelist seost kõige paremini kirjeldab) vanemate ja järglaste väärtuste vahel. Võib kasutada nii ühe vanema fenotüübiväärtust kui kahe vanema keskväärtust (mid-parent), vt pilt 1-20,  päritavuskoefitsiendi hinnang on otseselt arvutatav regressioonikoefitsiendist vt pilt 1-21.


Peale vanemate omavahelise sarnasuse annab päritavuse kohta informatsiooni ka õdede-vendade (õvede) omavaheline sarnasus. Mida kõrgem päritavus, seda suurem sarnasus. Ehk kvantitatiivsemalt: mida suurem on pesakondade vaheline dispersioon võrreldes pesakondade sisese dispersiooniga, seda kõrgem on päritavus ja vastavate dispersioonikomponentide võrdlemise teel on h2 võimalik välja arvutada. Paraku paraku - pesakondade võrdluse teel päritavust hinnates hindame päritavust süstemaatiliselt üle. Seda sellepärast, et a) h5 hinnangusse jääb osa mitteaditiivset muutlikkust (olen oma õega sarnane osalt ka “mitteaditiivsetel” põhjustel); b) ühe pesakonna poegadel on enamasti väga tugev ühise keskkonna mõju (vt ka maternal effects eespool), mis siis viib selleni, et ühe pesakonna pojad on omavahel sarnased ka mittegeneetilistel põhjustel.


Mainitud hädadest on vaba poolõvede (half-sib) pesakondade analüüs. See käib nii, et ühte isast paaritatakse mitme emasega. Nii on võimalik eraldi määrata isa mõju. Asi töötab eeldusel, et isa panus järglastesse on puhtalt geneetiline (kui isa poegi ei kasvata ja nende keskkonda ei mõjuta, ehk siis paternal efekte pole), h2 hinnang on jällegi arvutatav vastavatest dispersioonikomponentidest.


Poolõvepesakondade analüüs on sageli lihtsam läbi viia kui vanemate ja järglaste väärtuste regressioon. Seda sellepärast, et elukaid pole vaja kasvatada mitme põlvkonna jooksul. Samas on vanem-järglane regressioonid edukalt kasutatavad näiteks looduslike lindude puhul, kus peame leppima loomulikul teel kujunenud paaridega ja kedagi omatahtsi ristata ei saa.


Inimese puhul pole eetilistel põhjustel üldse võimalik ristamiskatseid läbi viia, siiski huvitavad meid ka inimese erinevate tunnuste päritavused. Siin on meeldivaks võimaluseks kaksikute kasutamine. Identsetel kaksikutel on identsed genotüübid, nende sarnasuse alusel on võimalik uurida genotüübi mõju fenotüübiliste tunnuste kujunemisele. Siiski häda - kogu kaksikute sarnasus ei tulene nende identsetest genotüüpidest, sellele avaldab mõju ka nende ühine keskkond embrüonaalse arengu ajal. Õnneks on olemas ka mitteidentsed kaksikud, kellel on erinevad genotüübid, kuid kelle looteaegse arengu keskkond on samamoodi sarnane - see võimaldab hinnata ühise keskkonna efekti kui niisugust ja see siis identsete kaksikute “sarnasusest maha lahutada”.

Fenotüübiline ja geneetiline korrelatsioon
Ühe tunnuse väärtused võivad olla korreleerunud teise tunnuse väärtustega miski populatsiooni piires. Nii on inimpopulatsioonis kehakaal kindlasti korreleerunud kehapikkusega. Korrelatsioon isendite fenotüübiliste väärtuste vahel on fenotüübiline korrelatsioon (phenotypic correlation). Statistikat mitte õppinuile: korrelatsioon on seos kahe pideva muutuja vahel - nt positiivse korrelatsiooni korral on ühe muutuja suurem väärtus tõenäolisemalt seotud teise muutuja surema väärtusega, nii on looma pikkus ja kaal enamasti positiivselt korreleerunud. Korrelatsiooni iseloomustab korrelatsioonikoefitsient, see võib saada väärtusi miinus ühest kuni pluss üheni.


Siinkohal on oluline, et fenotüübilist korrelatsiooni saab edukalt jagada samadeks komponentideks, nagu ühe tunnuse dispersiooni eespool jagati. Nii võib rääkida geneetilisest korrelatsioonist ja keskkonnakorrelatsioonist. Geneetiline korrelatsioon (genetic correlation) on kahe tunnuse aretusväärtuste vaheline korrelatsioon, ehk siis see, kes on geneetilistel põhjustel ühe tunnuse osas niisugune, on geneetilistel põhjustel teise tunnuse osas naasugune. Keskkonnakorrelatsioon on siis samamoodi keskkonnahälvete korrelatsioon. Geneetilise korrelatsiooni põhjustavad eeskätt geenide pleiotroopsed efektid (üks geen mõjutab mitut asja), aga ka geenide aheldatus. Keskkonnahälvete korrelatsiooni põhjustavad keskkonnafaktorite samasuunalised mõjud eri tunnustele. Nii võib arvata, et orava karvkatte paksuse ja talve jooksul söödud pähklite hulga vahel on fenotüübiline korrelatsioon, mis antud juhul võib tuleneda puhtalt keskkonna mõjudest ehk siis olla puhtalt keskkonnakorrelatsioon - külm talv mõjutab nii ühte kui teist. Geneetilist korrelatsiooni ei pruugi siin sugugi olla - neid tunnuseid mõjutavad tõenäoliselt hoopis erinevad geenid.


Kahe tunnuse X ja Y vaheline fenotüübiline korrelatsioon rP on avaldatav geneetilise korrelatsiooni rA ja keskkonnakorrelatsiooni rE kaudu järgmiselt:



rP = hXhYrA + eXeYrE,

kus e5=1-h5. Seega - mida kõrgemad on tunnuste päritavused, seda suurema osa vaadeldavast korrelatsioonist geneetiline korrelatsioon moodustab. (Seda eespoolset valemit eksamil ei küsi, küll aga-> ) Oluline on tähele panna, et geneetiline ja keskkonnakorrelatsioon võivad olla erimärgilised. Seega ei saa pelgalt fenotüübilise korrelatsiooni põhjal suurt järeldada geneetilise korrelatsiooni kohta. Sellest on kahju, sest


geneetiline korrelatsioon on oluline, sest see määrab kaasneva vastuse valikule (correlated response, CR). Kui kahe tunnuse X ja Y vahel on geneetiline korrelatsioon, siis ühele (X) valikut rakendades leiab aset evolutsiooniline muutus ka teises (Y), vastavalt valemile:


CRY = ihXhYrAPY.

Seega on geneetiline korrelatsioon mikroevolutsiooniliste lõivsuhete aluseks (vt loeng 2).

Geneetilisi korrelatsioone saab määrata põhimõtteliselt samade meetoditega kui päritavuskoefitsiente (kunstliku valiku katsest ja sugulaste omavahelisest sarnasusest), siiski eeldab see piisava täpsuse saavutamiseks ebamugavalt suuri valimeid.

Kaks G*E mõistet

Ülalesitatud ilusa süsteemi ajavad segasemaks kaks asja - korrelatsioon keskkonna ja genotüübi vahel (genotype*environment correlation) ja interaktsioon keskkonna ja genotüübi vahel (genotype*environment interaction).


G*E korrelatsioon tähendab seda, et eri genotüübid pole jaotunud ühtlaselt eri keskkondade vahel, st esineb korrelatsioon genotüübiväärtuste ja keskkonnahälvete vahel. Teisisõnu tähendab see seda, et eri genotüübiga isendid elavad eri keskkondades. Positiivne G*E korrelatsioon tekib näiteks juhul, kui suurema piimaanniga lehmi söödetakse rohkem, nagu see ka tegelikult kombeks olevat. Nii on kahtlemata positiivne korrelatsioon ka lapse IQ genotüübiväärtuse ja keskkonnahälbe vahel - pole vist raske uskuda, et geneetiliselt nutikamad lapsed kasvavad  peredes, kus kõrgemate IQ väärtuste väljakujunemiseks on ka paremad keskkonnaeeldused. Inimkaugemast loodusest näidet otsides võiks arvata, et G*E esineb loomaliikidel, kus parema genotüübiväärtusega isendid suudavad hõlmata paremaid territooriume. Katselises uurimistöös (vastandina looduses isepäi toimuva uurimisele) pole G*E korrelatsiooni vältimine (seda tahame vältida võimaldamaks hinnata dispersiooni komponente) tavaliselt suur probleem, sest enamasti annab edukalt valida  katsemetoodika, kus korrelatsiooni genotüübi ja keskkonna vahel saab vältida, näiteks viies läbi juhuslikustamise katsealuste isendite ruumilise (või piku mistahes muud keskkonnaparameetrit) paigutuse suhtes.


G*E interaktsioon (interaktsioon ehk koosmõju tähendab statistikas seda, et ühe faktori mõju miskile muutujale sõltub teise faktori väärtusest) esineb, kui sama keskkonnamõju põhjustab eri genotüüpidel eri suurusega keskkonnahälbeid (pilt 2-16). Tavalise fenotüübilise dispersiooni komponentide hindamise käigus liigitub GE interaktsioon keskkonnast tuleneva muutlikkuse hulka ja viib veale meid eelkõige huvitavate dispersiooni põhikomponentide hinnangutes. Peenema katsega on võimalik selle interaktsiooni suurust hinnata, seda siis, kui nii genotüüpidest kui ka keskkondadest on võimalik kasutada kordusi - nii saame teada, et a-sugune genotüüp kujuneb reeglipäraselt b-suguses keskkonnas c-suguseks fenotüübiks. GE interaktsiooni võib vaadata kui geneetilist muutlikkust reaktsiooninormides (vt sissejuhatav loeng) - kui reaktsiooninormid pole paralleelsed, ongi tegu GE interaktsiooniga. Kui nad on paralleelsed (ehk siis GE interaktsiooni ei ole), siis avaldab uuritav keskkonnaparameeter igale genotüübile samasugust mõju ehk siis vastav keskkonnahälve ei sõltu isendi genotüübist.  

QTL

... tähendab quantitative trait locus. Uue tänapäevase asjana üritatakse määrata miskit tunnust määravate lookuste hulka ja asukohta kromosoomis ja vastata küsimusele, milline on iga lookuse efekti tugevuse jaotus. See pole aga enam niiväga ökoloogia.

Kvantitatiivse geneetika piirid
Peab tähele panema ühte väga olulist asja, nimelt seda, et kogu kvantitatiivse geneetika värk ja populatsioonigeneetika värk üldisemalt on ette nähtud lühikese aja jooksul (max 10...20 põlvkonda) toimuva evolutsiooni kirjeldamiseks, uurimiseks ja ennustamiseks. Seega ei kõlba ta kuidagi vastamaks, kuidas ja miks evolutsioon on pikkade aastamiljonite jooksul jõudnud sinna, kus me tänapäeval tema tulemust näeme. Seda kasvõi sellepärast, et populatsiooni kesksed geneetilised parameetrid – päritavuskoefitsiendid ja geneetilised korrelatsioonid - muutuvad ise evolutsiooni käigus.


Geneetilised meetodid näitavad meile, mis toimub hetkel ja mis võis toimuda lähiminevikus. Hetkel toimuvast on kindlasti abi ka kaugema mineviku mõistmisel, ekstrapolatsiooni tänapäevast minevikku ei saa aga läbi viia kriitikatundeta.


Veel - populatsiooni geneetiliste parameetrite hindamise vead on parasjagu suured ja piisavalt täpsed hinnangud vajavad seega suuri valimeid (vähemalt mitmeid sadu isendeid). See on põhjuseks, miks suuremat osa kvantitatiivse geneetika uhkest matemaatilisest aparatuurist ei õnnestu enamasti looduslike populatsioonide uurimisel kasutada.
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