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１．はじめに

樹木構造接近法は，目的変数と説明変数の対で与えら

れる回帰型あるいは分類型のデータに適用され，その結
果は説明変数のとりうる値の２個以上の分岐からなる階
層構造の樹木図で表示される。樹木構造接近法は，
Morgan & Sonquist（１９６３）［１］の AID（Automatic Inter-
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Abstract

The tree-structured approach has been positively used in survival studies in recent years be-
cause it hardly requires statistical assumptions and restrictions and can express the result visu-
ally.
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method, for survival data analysis.

First, we explain the concept of the tree-structured approach and summarize its develop-
ment background. To clarify the features and applicable scope of the tree methods, we typify the
tree-structured approach using six features and encapsulate typical methods corresponding to the
types.

We also present an outline of the two-way split method in survival data analysis and an ex-
ample of its application to gastric cancer patient data.

Finally, we conclude by providing some productive findings and discussing the problems in
the two-way split method.
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action Detection：自動交互作用検出法）に始まる。そ
の名前が示すように，説明変数から目的変数を予測する
ための線形モデルに主効果のみを含めるか否か，すなわ
ちそのモデルで説明変数の交互作用を考慮に入れるか否
かを解明することがAIDの目的であった。その後，
CHAID（Kass，１９８０［２］），CART（Breiman et al . ,
１９８４［３］），FACT（Loh & Vanichsetakul,１９８８［４］），C４．５
（Quinlan, １９９３［５］），QUEST（Loh & Shih, １９９７［６］），
FIRM（Hawkins, １９９７［７］），CRUISE（Kim & Loh,
２００１［８］）といった樹木構造接近法が開発される過程で，
通常の回帰解析やクラスター解析に代わる方法論として
より広範囲の場面で利用されるようになった。
樹木構造接近法は，当該のデータに直面したときに何

らかのモデルを想定せずにデータから直截に目的変数と
説明変数の関係を評価できること，結果を説明変数の分
岐からなる階層構造の樹木図で表現できるために説明変
数からなる非線形構造あるいは交互作用構造を視覚的に
解釈できること，説明変数の相対重要性を幹から枝にか
ける順序によって評価できること，説明変数の分岐で決
定される説明変数空間に基づいて全個体を分類の「像」
（プロフィール）を提示できること，アルゴリズムが簡
明であることなどの利点をもっている。他方，最適分岐
点を探索する手順をすべての説明変数について反復する
ために膨大な計算時間を要するといった欠点ももってい
る。
Ciampi et al ．（１９８７）［９］や Segal（１９８８）［１０］は，この樹

木構造接近法を生存時間解析の場へ適用することを試み
ている。そこでは，生存時間解析で特有の観測値の中途
打ち切りを考慮に入れて，検定統計量を最適な分岐を探
索するための基準として採用している。
生存時間研究は，「生存時間分布の同定」，「生存時間

分布の比較」，「予後因子の探索と予後の予測」のいずれ
かを目標とすることが多い（後藤他，１９８８［１１］）。とくに，
癌研究に代表される生存時間研究の実地の場では，死亡
のリスクに関与する予後因子を探索・評価することは，
患者に効果的な治療を効率よく施すという見地から非常
に重要である。従来，このような予後因子の探索・評価
には，比例ハザード・モデル（Cox，１９７２［１２］；後藤・松
原，１９８２［１３］；Goto & Matsubara，１９９６［１４］）が汎用され
てきた。比例ハザード・モデルでは，共変量の効果が対
数ハザードに対して加法項で表され，個体の（解析対象
集団に対する）相対ハザードの大きさは共変量の大きさ
に比例することが仮定されている。樹木構造接近法は，
このような仮定や制約を考慮に入れることがなく，しか
も結果を視覚的に表現できることから，近年，生存時間

解析の場で積極的に用いられている（例えば，松原他
（１９９０）［１５］を参照）。
本稿では，生存時間データ解析のための樹木構造接近

法，特に２分岐法について論じる。ここでは，樹木構造
接近法の概略とその生存時間データ解析への応用につい
て検討する。まず，樹木構造接近法を６つの特徴から類
型化し整理する。次に，２分岐法に分類される樹木構造
接近法の生存時間解析への応用について，その方法を述
べ，２分岐法を実際のデータセットへ適用した事例を紹
介する。さらに，２分岐法の問題点を提示し今後の展望
を考察する。

２．樹木構造接近法とその生存時間解析への応用

２－１ 樹木構造接近法の類型
樹木構造接近法は，２分岐樹木と多分岐樹木のグルー

プに大別できる。AID，CART，QUEST，CRUISE は
前者のグループに属する。後者に属するのは，FACT，
C４．５，CHAID，FIRMである。FACTは，各分岐にお
いてクラスごとに一つのふしを生成する。C４．５は，選
択された変数が数値ならば２分割を生成し，カテゴリー
ならばふしはC個の子ふしに分割する（Cはカテゴリー
数である）。CHAIDは，C４．５に類似しているが，いく
つかのふしを結合する追加過程をもつ（この過程は「説
明変数のグループ化」と呼ばれる）。FIRMははじめに
それぞれの範囲を１０区間に分けることによって，
CHAIDの概念を数値変数に拡張した。
Morgan & Sonquist（１９６３）［１］の最初のAIDは，最小

二乗回帰によりステップワイズ最適樹木構造を構成し
た。ただし，AIDでは，説明変数がカテゴリカル変数
に限定されているだけでなく，停止基準が解析者に委ね
られているため，多分に恣意的である。この平方和を基
盤とした最適樹木構造の探索方式は，CARTの最小二
乗偏差あるいは最小絶対偏差という分岐基準に引き継が
れる。AIDはその後，その手順において分割または併
合の必要性を判断するために，２グループを比較するた
めの適当な検定統計量を必要とした。
２グループ用の統計量として t統計量を採用した

AIDの実行方式はXAID（Heymann，１９８１［１６］）である。
従属変数が間隔尺度で与えられていても正規性を仮定す
ることが不適当である場合には，対応するノンパラメト
リック統計量に基づく方式が利用できる。例えば，多分
岐に対するKruskal-Wallis 統計量と，その２グループ
への特殊化手法であるMann-Whitney 統計量が利用で
きる（Worsley，１９７７［１７］）。目的変数が名義尺度の場合，
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THAID（Morgan & Messenger，１９７３［１８］）は最頻クラ
スへの最適な予測を意図したときに，正しくクラス分け
される標本の比率という基準を採用した。一方，
CHAIDは分割表に対するカイ二乗検定統計量がその基
盤となっている。
本稿では，このような樹木構造接近法の開発経緯に基

づきその特徴を以下の特性によって分類・整理した。

T１．目的変数の属性（連続またはカテゴリー）
T２．説明変数の属性（連続またはカテゴリー）
T３．親ふしから生成される子ふしの数，すなわち

分割数（２分岐または多分岐）
T４．分割変数の選択と分割点の選択を同時に行うか

否か（同期または非同期）
T５．分割判定のための統計量
T６．説明変数のグループ化

分類結果を表１に示す。とくに，樹木構造接近法を分
岐過程から眺めると，どの説明変数を順に用いて分割す
るかの問題（説明変数の選択）と，その分割点（データ
点）が最適に選べるかの問題（分割点の選択）がある。
本稿では，説明変数の選択と分割点の選択を同時に行う
方法を同期型，別々に行う方法を非同期型とする。

２－２ 生存時間解析における２分岐法
非中途打ち切り観測値を含む生存時間と共変量の関係

を樹木構造で表現する樹木構造表現法は，一般には「回
帰樹木」と呼称されている。回帰樹木は，通常の回帰解

析の方法と同じく，応答変数と説明変数の対で与えられ
るデータに適用されるが，この方法では回帰解析のモデ
ルの線形性や誤差の仮定を満たさずともよいという利点
を有している。いま，連続な応答 と，それに対応する
個の説明変数 が 組（ 個の個体について）

観測されているとする。このとき，回帰樹木は次の４個
の要素から構成され，その結果は樹木図で表示される。

⑴ 説明変数 とその説明変数のとり得る値 に対して
「 であるか否か」による標本の２分割

：この分割で形成される二つの部分標
本を「ふし」と呼ぶ。

⑵ ふし の２分割に対する評価基準 ：ふし Sの
２分割によって と の二つのふしが形成されると
する。この分割の効果の評価基準として，通常，応
答 のふし内偏差平方和の減少量，すなわち

が用いられ
る。ここに は応答 のふし 内の偏差平方
和，および と はそれぞれ，ある説
明変数のある区分点による左枝 と右枝 への分
割で生じる２個のふし，すなわち部分標本 と の
ふし内偏差平方和を表す。実際には，すべての説明
変数とそれらの説明変数のとり得るすべての区分点
について を計算し，その中で最大の を与
える説明変数とその区分点がふし での最良の分割
として選択される。

⑶ 分割の停止基準：対象となるふしでの標本サイズが
予め規定したサイズよりも小さくなるか，または

表１．樹木構造接近法の類型
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が予め規定した数値よりも小さくなったとき
に停止する。この基準によって，樹木の大きさが決
まる。分割が停止したときのふしを「終結ふし」と
呼ぶ。

⑷ 各ふし（部分標本）における応答の要約統計量：こ
の要約統計量は最終的に得られた回帰樹木を解釈す
るのに用いられる。

なお，回帰樹木法についての詳細は，Breiman et al ．
（１９８４）［３］を参照されたい。
Segal（１９８８）［１０］は，この回帰樹木の中途打ち切り観測

値を含む生存時間データへの応用を試みている。このと
き，上記のふし内平方和による分割評価基準の代りに，
生存時間分布の位置のふし間の差を測度とする統計量を
導入している。ここでは，この測度としてTarone &
Ware（１９７７）［１９］で与えられた２標本順位検定統計量を
利用する。
いま，２個の標本があり，それらの併合標本での生存

時間を昇ベキ順に ，第 時点での
リスク集合のサイズを ，死 亡 数 を と す る

。また，一方の標本のリスク集合のサイズ
を ，死亡を で表す。同様に，他方の標本に対して

と を定義する。したがって， ，
である。このとき，２個の標本の生存時

間分布を比較するための検定統計量は

で与えられる（Tarone & Ware，１９７７［１９］）。 は２標本
の生存時間分布が等しいとする帰無仮説のもとで近似的
に平均０と分散１の正規分布に従う。ここに， は重み
を表し，統計量 は のときログランク検定（Peto
& Peto，１９７２［２０］）， のときGehan（１９６５）［２１］の一
般化Wilcoxon 検定， のときTarone & Ware
（１９７７）［１９］の検定， のとき Peto & Peto（１９７２）［２０］

と Prentice（１９７８）［２２］の一般化Wicoxon 検定の各統計量
に相当する。ただし，

は第 番目の死亡時間でのKaplan-Meier 推定値であ
る。この検定統計量を分割評価基準とする回帰樹木は次
のように構成することができる。

⑴ 任意のふし において，説明変数 について可能な
あらゆる２分割を考える。

⑵ その可能な２分割で得られる最大の検定統計量を
，その を与える区分点を とする。

⑶ 各 に対して，最大の の添字をもつ説
明変数をふし での分割説明変数，および対応する
をその説明変数における区分点とする。

⑷ が予め規定した有意水準で有意でなくなるか，ふ
しの大きさ（標本サイズ）が予め規定したサイズよ
りも小さくなったときに分割を停止する。

上記の手順で構成される回帰樹木において，アルゴリ
ズムの性質から同一ふしで分割された終結ふし間の生存
時間分布は異なると考えられる。しかし，終結ふしのあ
らゆる部分標本が異なる生存時間分布をもつ保証は何も
ない。したがって，最終的に異なる生存時間分布をもつ
部分標本への分割が望まれるときには，終結ふしを再併
合することが必要となる。この併合は分割の逆過程をた
どることで行える。すなわち，終結ふしのあらゆる組み
合わせ対について検定統計量を求める。それらの統計量
について予め規定した有意水準で有意でない最小の統計
量をもつ組み合わせ対を併合する。併合された対を一つ
のクラスターと考え，このクラスターと終結ふし間の検
定統計量を求める。これらの統計量と先に併合されな
かった組み合わせ対間の統計量の中で，有意でない最小
の統計量をもつクラスターと終結ふし，あるいは二つの
終結ふしを再度併合する。この手順を最小の検定統計量
が有意になるまで繰り返す。

３．適用事例

愛知県がんセンター，癌研究会附属病院，国立がんセ
ンター，大阪府立成人病センターの４施設で胃癌の術後
補助療法に関する第２次共同研究によって胃癌症例デー
タが収集された（Yamamura et al ．，２００２［２３］）。データ
は，ESAC第２次研究の投薬計画におけるA群（外科
手術群）およびB群（薬剤投与群）について観測され
た５５５症例である。これらの症例について，術後の生死
および生存月数が観測されていた。
さらに，各症例について，影響因子の候補として，

（１）性，（２）年齢，（３）占拠部位，（４）腫瘍径，（５）
漿膜面浸潤（S），（６）リンパ節転移（N），（７）肉眼
型，（８）郭清程度（R），（９）薬剤強度が観測されて
いた。
これらの因子候補のカテゴリーを表２に示す。なお，



生存時間解析における樹木構造接近法 ３９

解析では，年齢，腫瘍径，薬剤強度は連続量として取り
扱った。
本研究の症例群について，胃癌手術症例の予後因子を

探索するために，術後生存時間と因子候補の関係を Se-
gal（１９８８）［１０］の生存時間CART法で樹木表現した。
樹木の構成では，各ふしの分割基準にはログランク統

計量を用い，分割で生じた部分集合内の症例数が１０例以
下になったとき，またはログランク統計量の p値が
０．０５を超えたときに，ふしの分割を停止させた。
その結果得られた樹木図を図１に示す。図中の各「ふ

し」の上段，中段，下段のそれぞれに，ふし番号，症例
数（死亡数），５年生存率を示す。このときの終結ふし
に対応する症例群におけるKaplan-Meier プロットを図
２に示す。
この結果から，症例群の術後予後には，リンパ節転移

（N），年齢，腫瘍径，漿膜面浸潤（S），薬剤強度がこ

の順に術後生存率への影響度が高いことが示唆される。
終結ふしにおける５年生存率から，ふし番号１４（リンパ
節転移の程度がN１の４６歳未満）の患者群（３５例，５年
生存率：１００％）と，ふし番号１２（リンパ節転移の程度
がN０の６２歳未満の症例のうち腫瘍径が７．５cm未満かつ
漿膜面浸潤が S０）の患者群（１００例，５年生存率：
９８．１％）の術後生存時間が長い傾向にあった。逆に，ふ
し番号３（リンパ節転移の程度がN２，N３，N４）の患者
群（４６例，５年生存率：６７．２％）と，ふし番号５（リン
パ節転移の程度がN０，N１の７４歳以上の患者群（１３例，５
年生存率：６１．５％）の予後の悪いことが示唆される。
また，薬剤効果を表すと考えられる薬剤強度が関与し

ていた症例群はふし番号１５（２３５例）であり，薬剤強度
が０．９８以上と０．９８未満の群の間に，５年生存率で約０．１４
の差が認められた。終結ふしに対応する患者（クラス
ター）プロフィールを表３に示す。

表２．観測された項目のカテゴリー区分

図１．樹木図 図２．終結ふしに対応するKaplan-Meier プロット
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さらに，分割の逆過程をたどることにより終結ふしを
併合した（併合ふし番号が小さい順により早く併合した
ことを表す）。ここでは，各ふしの併合基準にはログラ
ンク統計量を用い，ログランク統計量の p値が０．０５よ
り小さくなったときにふしの併合を停止させた。
終結ふしの併合過程における樹木図を図３に，併合後

の各クラスターに対応するKaplan-Meier プロットを図
４に示す。これらの結果から，最終的にクラスターは４
つに分類され，これらのクラスターは死亡に対するリス
クの大きさが相当に異なることが示唆される。

４．結びに代えて

本稿では，生存時間研究における予後因子の探索を樹

木構造接近法によって探索した。まず，樹木構造接近法
の適用場面を整理し，その類型を示した。次に，樹木構
造接近法の生存時間研究への応用方式として２分法を概
略した。さらに，２分岐法を実際のデータセットへの適
用事例を紹介した。
樹木構造接近法における分岐アルゴリズムは２つのグ

ループ，すなわち，２分岐法と多分岐法に大別される
が，非中途打ち切り観測値を対象とする樹木法では，
CART，AID，QUESTは前者に属し，FACT，C４．５，
CHAID，FIRM，CRUISE は後者に属する。一方，中
途打ち切り観測値を対象とする樹木法については，現
在，いくつかの２分岐法が提案されているが，多分岐法
は開発されていない。
多分岐をもつ樹木法は常に２分岐樹木として再描画す

表３．終結ふしに対応する患者（クラスター）プロフィール

図３．終結ふしの併合過程における樹木図 図４．併合後の各クラスターのKaplan-Meier プロット
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ることができる。そのため，多分岐法の利点はないよう
にみえるが，この結論は真ではない。結果が階層構造で
表現される樹木法では，分岐の順序や分岐点が僅かに変
わることで樹木自体が大きく変化する惧れがある。この
とき，同一の条件と状況で得られたデータのもとでは，
僅かな影響要因に頑健な，安定した樹木を構成すること
が望まれる。AIDのような２分岐法では，その単純化
指向によって計算負荷が軽くなり，その手順に関連した
統計的推測も単純化されるが，一方でこの単純化は最終
的な樹木を作るのに多段階を必要とするという欠点をも
ち，不体裁で誤解を招きやすい樹木図の得られることが
ある（Haukins，１９８２［２４］）。多段階の樹木を構成する２
分岐法は，不安定な樹木を構成する危険性が高い。この
観点から，不必要に多段階の樹木構造を構成しない多分
岐法は，２分岐法の妥当性を診断する一つの方法となり
うる。そうすることで，樹木構造接近法は，解釈の容易
性や樹木構造の妥当性を通してより広範囲の研究者に受
け入れられることになるはずである。とくに，生存時間
研究の研究者は，２分岐より（２分岐を含む）多分岐の
概念を理解しやすく，実地の現象に沿った行動をとりや
すいと予想される。今後は，生存時間データ解析におけ
る多分岐型樹木構造接近法を開発し，実地の生存時間
データへの適用や性能を評価することで，その有用性を
検証することが必要であろう。
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