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1. はじめに 

臨床医学や疫学の分野では、ランダム化比較試験の実施が困難なことが多いため、近年は「傾向スコア」を用い、観察

データから共変量を調整する方法が広く用いられています。 この方法では、数多くの共変量を「傾向スコア」という 1

つの変数にまとめることができるため、マッチング、層別分析、回帰分析等の解析が容易になるメリットがあります。 

本文書ではサンプルデータを用い、JMP で傾向スコアを推定する方法、傾向スコアによるマッチング、層別分析、回帰

分析をおこなう方法について説明します。なお、傾向スコアによるマッチングについては、弊社 JMP ジャパン事業部でサ

ンプルとして提供しているアドイン「最近傍マッチング」（JMP 11.0 以上で動作）を使用します。 

2 章では本文書で用いるサンプルデータについて、3 章では傾向スコアの推定方法について説明します。4 章では傾向

スコアを用いたマッチングやマッチング後の分析方法について、5 章では傾向スコアを層別化し分析する方法について、

6章では傾向スコアを共変量に含める回帰分析の方法ついて説明します。傾向スコアによる分析手法については、Douglas, 

F et al(2010)を参考にしています。 

 本文章では、執筆時点での JMP の最新バージョンである JMP 11.2.1 を使用しています。 

 

キーワード：傾向スコア、プロペンシティスコア（Propensity Score）、共変量の調整、c指標（c-index）、マッチング、

層別分析、回帰分析 

 

2. サンプルデータ 

本文章で用いる JMP のサンプルデータは、以下の場所からダウンロードすることができます。 

http://www.jmp.com/content/dam/jmp/documents/jp/support/propensitydata.zip 

ダウンロードした zip ファイルを解凍すると、JMP のデータテーブル「PS artificial data.jmp」が展開されます。 

 

このサンプルデータは、4章で説明するマッチングの

アドイン（JMP 11.0 以上で動作可能）をインストー

ルすることにより、[アドイン]のメニューから開くこ

ともできます。 

 

サンプルデータ：「PS artificial data.jmp」 

181 行、8列 

このサンプルデータは架空のデータです。 

 

各変数の役割、変数のとる値については、次の通りで

す。 

http://www.jmp.com/content/dam/jmp/documents/jp/support/propensitydata.zip
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  変数名（列名） 変数の値 

応答変数 Y 1:効果あり、0:効果なし 

処置変数 T 1:処置群、0:対照群 

共変量 X1、X2、X3、X4、X5 
X1、X3 は 1,0 の値をとる分類変数（名義尺度） 

X2、X4、X5 は量的変数（連続尺度） 

 

参考：以降では変数名として Y、T、X1～X5 を用いますが、データに意味づけをするのであれば、以下のようにお考えく

ださい。 

181 人の被験者それぞれについて、”処置”（薬を投与（処置群）、投与しない（対照群））のいずれかをおこない、処置に

よって ”アウトカム”（効果あり、効果なし）に差があるかどうかを見たい。その際、処置やアウトカムと関連性がある

と考えられる被験者特性 ”性別”、”年齢”、”喫煙歴”、”BMI”、”重症度スコア” を共変量とする。 

 

データテーブル左上にあるスクリプト「Labels」を実行すると、上記のように意味づけされた変数名に変更し、値にラベ

ルを付与することができます。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

まずは、各変数の分布や統計量を確認します。 

 [一変量の分布]において、「Y」、「T」、「X1」～「X5」を [Y,列]に指定したときのレポートは次の通りです。 
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「Y」が 1（効果あり）の割合が約 28.2%、「T」が 1（処置群）の割合が約 39.2%であることがわかります。 

 

次に、処置群と対照群とで、Yや共変量 X1～X5 の要約統計量の算出、群間比較をおこないます。 

[二変量の関係]において、「Y」、「X1」～「X5」を [Y,目的変数]に、「T」を [X,説明変数]に指定します。[X,説明変数]

に指定する「T」は名義尺度なので、[Y,目的変数]が連続尺度である「X2」、「X4」、「X5」については一元配置分析のレポ

ートが、目的変数 Yが名義尺度である「X1」、「X3」については、分割表分析のレポートが表示されます。 

T の群間（処置群、対照群）で連続量を比較するときは t検定を、カテゴリの割合を比較するときは Pearson のカイ 2乗

検定を用います。（JMP では、2×2表について Fisher の正確検定のレポートも表示されますが、ここでは Pearson のカイ

2乗検定を用います。） 

 

連続尺度の Yに対し、群ごとの要約統計量を表示するには、一元配置分散分析のレポート左上にある赤い三角ボタンから

[平均と標準偏差]を選択します。さらに t検定のレポートを表示するには、同じく赤い三角ボタンから[平均/ANOVA/プー

リングした t検定]を選択します。Ctrl キーを押しながらこれらのオプションを実行すると、一度に同じ形式のすべての

レポートにオプションを実行することができます。 

 

レポート「Tと Yの分割表に対する分析」を参照します。ここでは、モザイク図を右クリックし、[セルのラベル] > [パ

ーセントの表示]を選択することにより、Tの各群に対する Y = 1 の割合(効果ありの割合)、または Y = 0 の割合(効果な

しの割合)を表示しています。 

 

 

 

 

 

 

 

 

「モザイク図」のレポートより、T = 1(処置群)で Y = 1(効果あり)の割合は約 42.3%、T = 0(対照群)で Y = 1(効果あり)

の割合は約 19.1%であることがわかります。「検定」のレポートに表示されている Pearson のカイ 2乗検定の p値は 0.0007

です。有意水準を 5%とすると、処置群と対照群とで、「効果あり」の割合に統計的な有意差があることがわかります。 

ほかの変数についても、分割表分析のレポートの Pearson カイ 2乗検定の p値を参照します。カイ 2乗検定のレポートに
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マウスカーソルを持っていき、右クリックメニューから [連結したデータテーブルの作成]を選択すると、すべての分割

表のレポートに対するカイ 2乗検定のレポートをデータテーブルにまとめて表示することができます。 

 

 

 

 

 

 

レポート「Tと X5 の一元配置分析」を参照します。 

レポート「t 検定」に表示される両側検定の p 値（Prob >|t|）は 0.0001 未満であり、高度に有意です。たとえば「X5」

が重症度のスコアであったとして、値が大きいほど重症度が高いとすると、処置群の重症度は対照群の重症度より高い位

置に分布しています。観察研究において、重症度が高い被験者ほど、薬の効果が強いであろう処置をすることは十分考え

られるでしょう。 

 

分割表分析のレポートと同様に、[連結したデータテーブルの作成]を選択し、すべての一元配置分析のレポートに対する

要約統計量、t検定のレポートをデータテーブルにまとめて表示します。 
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「Y」を目的変数、「T」と共変量「X1」～「X5」を説明変数とする多変量ロジスティック回帰分析をおこないます。多変

量のロジスティック回帰をおこなうには、[モデルのあてはめ]を起動し、「Y」を[Y]に、「T」、「X1」、「X2」、「X3」、「X4」、

「X5」を[モデル効果の構成]に追加します。 

 

「名義ロジスティックのあてはめ」のレポートは次の通りです。「モデル全体の検定」、「あてはまりの悪さ(LOF)」、「パラ

メータ推定値」、「効果の尤度比検定」のレポートを確認することができます。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

「効果の尤度比検定」のレポートを参照すると、要因「T」の p 値は 0.0113 であり有意です。これより、共変量 X1～X5

で調整するロジスティック回帰モデルにおいて、Tは Yの確率を説明する変数として効果があるといえます。 

T のオッズ比、オッズ比の信頼区間を表示するには、レポート左上の赤い三角ボタンから [オッズ比]を選択します。 

 

 

 

 

レポート「Tのオッズ比」の 2行目を参照すると、1（処置群）の 0(対照群)に対するオッズ比は 2.787 であり、オッズ比

の 95%信頼区間は [1.260,6.316]です。ここでは、Y = 1 (効果あり)を事象としているため、処置をする方が処置をしな

い方に対し、効果ありのオッズが約 2.79 倍なります。 

 

3. 傾向スコアの算出 

 傾向スコアは、観測された共変量が与えられたもとで、処置群に割り当てられる条件付き確率です（Rosenbaum, P.R., 

and D.B. Rubin (1983)）。傾向スコアの推定法として、処置の有無を応答変数、共変量を説明変数とした多重ロジスティ

ック回帰が使われます。そして、処置群を予測する確率が、傾向スコアの推定値として使われます。 

 

●ロジスティック回帰、傾向スコアの算出 

1. [分析] > [モデルのあてはめ]を選択します。 

2. 「T」を選択し、[Y]をクリックします。 

（右上の「手法」は、[名義ロジスティック]となります。） 



 6 

3. 「X1」～「X5」の 5つの列を選択し、[追加]をクリックします。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

4. [実行]をクリックします。 

 

ロジスティック回帰モデルにより推定したパラメータ推定値、効果の検定などのレポートが表示されます。ここでは、モ

デルのあてはめの良さを評価するために、c指標（c-index）を算出します。 c 指標は、ROC 曲線の曲面下面積（AUC）に

相当し、c 統計量（c-statistics）, concordance index とも呼ばれています。この指標の値が大きいほど、あてはまり

が良いといえます。 

 

­ レポート「名義ロジスティックのあてはめ T」の左にある赤い三角ボタンから、[ROC 曲線]を選択します。 

­ “どちらの水準を陽性としますか？” というダイアログが表示されるので、処置群である 1 を選択し [OK]をクリッ

クします。 

 

「受診者動作特性（ROC）」のレポートが追加されます。 

 

ROC 曲線の左下には AUC の値が表示され、その値は 0.779 です。データ

はロジスティック回帰のモデルに、まずまずあてはまっているとみなし、

このモデルから傾向スコアを推定します。 
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5. レポート「名義ロジスティックのあてはめ T」の左にある赤い三角ボタンから、[確率の計算式の保存]を選択します。 

 

データテーブルに、「線形[1]」、「確率[1]」、「確率[0]」、「最尤 T」の 4つの列が保存されます。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

確率[1]は T の値を ”1”、すなわち ”処置群” と予測する確率であり、これが傾向スコアの推定値です。 

 

列「確率[1]」の列名ダブルクリックし、列名を「傾向スコア」に変更します。 

 

 

 

 

 

処置（T）間の傾向スコアの比較を、密度推定によりおこなってみます。 

 

­ [分析] > [二変量の関係]を選択し、「傾向スコア」を[Y,目的変数]に、「T」を[X,説明変数」に指定し、[OK]をクリ

ックします。 

­ レポート「T による傾向スコアの一元配置分析」の左にある赤い三角ボタンから [密度] > [密度の比較] を選択

します。 

 

各群の傾向スコアに対し、カーネル密度により推定した滑らか

な曲線が表示されます。赤色の曲線は処置群（T = 1）、青色の

曲線は対照群(T = 0)です。処置群は、傾向スコアが 0.6～0.8

あたりの密度が高くなっていますが、対照群は、0.1～0.3 あた

りの密度が高くなっていることがわかります。 
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4. マッチング 

複数の共変量を 1つの変量である「傾向スコア」にまとめたので、傾向スコアが類似している処置群の被験者と対照群

の被験者をマッチングします。弊社では、最近傍マッチングにより、1対 1のマッチングをおこなうサンプルアドインを

提供しています。このアドインでは、キャリパー（Caliper）を指定することにより、マッチングするスコアの差の絶対

値が一定の値におさまる被験者を対象に、マッチングをおこなうことができます。以下では、アドインのインストール方

法、メニュー構成、実行方法について説明します。 

 

重要事項：アドインを利用する際は、次の点にご注意ください。 

 このアドインは JMP 11.0 以上のバージョンでご利用することができます。それ以前のバージョンの JMP では利用す

ることができません。 

 このアドインはサンプルとして作成したものであり、JMP 標準の機能ではありません。そのため動作の保障や結果

の保障はしておらず、スクリプトの内容に関するテクニカルサポートについてもおこなっておりません。 

 

●アドインのインストール 

アドインファイル（拡張子 jmpaddin）は、以下の場所からダウンロードすることができます。 

http://www.jmp.com/content/dam/jmp/documents/jp/support/propensityaddin.zip 

ダウンロードした zip ファイルを解凍すると、JMP のアドインファイル「jmpjapan.addin.matching.jmpaddin」が展開さ

れます。 

 

ダウンロード後、次の手順でインストールをおこないます。 

1. アドインファイル「jmpjapan.addin.matching.jmpaddin」をマシンの任意の場所に保存します。 

2. JMP を起動後、メニューバーから [ファイル] > [開く]を選択し、手順 1 で保存したアドインファイルの場所を指

定して開きます。 

3. “JMPアドイン ”matching_propensity(jmpjapan.addin.matching)” をインストールしますか?” というメッセージが

表示されるので、[インストール]を選択します。 

（手順 1、2については、アドインファイルを直接ダブルクリックすることでも実行することができます。） 

 

インストールが完了すると、メニューバーの[アドイン]メニューに[最近傍マッチング]が追加されます。これでアドイン

が登録されたことになります。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.jmp.com/content/dam/jmp/documents/jp/support/propensityaddin.zip
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●アドインのメニュー 

アドイン「最近傍マッチング」は、次の 3つのメニューで構成されています。 

 

最近傍マッチングの実行 

マッチングを実行します。乱数シードやキャリパーなどを指定することができます。 

最近傍マッチングスクリプトの説明 

最近傍マッチングのスクリプト（アドインの中に含まれているマッチングのプログラム）について詳細に記載した資料。

傾向スコアによる分析手法について、スクリプトの使用例、最近傍マッチングの概要、スクリプトの処理方法についての

記載があります。 

サンプルデータ 

マッチングのサンプルデータです。”小さい疑似データ”と”疑似データ” の 2 つのデータを用意しています。 

 

●アドインの実行 

アドインを用い、3章で作成した列「傾向スコア」を用いる 1対 1マッチングをおこなってみます。 

 

データテーブル「PS artificial datajmp」をアクティブにした状態で、JMP のメニューバーより [アドイン] > [最近傍

マッチング] > [最近傍マッチングの実行]を選択します。 

 

「1対 1マッチング」のダイアログが起動し、ここでは、次のように列やオプションを指定します。 

­ 列「Y」を選択し、[Y,応答変数]をクリックします。 

­ 列「T」を選択し、[T,処置変数(2 水準)]をクリックします。 

­ 列「傾向スコア」を選択し、[マッチングに使うスコア（数値）]をクリックします。 

­ 「乱数シード値」を「111」 に指定します。 

­ Caliper 係数 aを「0.20」に指定します。 

­ 「0～1の値をロジット変換する」のチェックは入れておきます。 

­ 「元データにマッチング結果の列を追加する」にチェックを入れます。 
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以上の設定では、傾向スコアをロジット変換し、処置群の不偏分散(s1^2)と対照群の不偏分散(s0^2)の和を 2で割り、平

方根をとった値の 0.2 倍をキャリパーとして指定していることになります。 

 

ダイアログの下側のオプションの意味は以下の通りです。 

 

乱数シード値 

マッチングで用いる乱数シードを指定します。用いる乱数によって、マッチングの結果は変わってきます。ここでは、本

資料と同じ結果にするために、便宜的に乱数シード値を「111」とします。乱数シードが同じであれば、マッチングの結

果は同じになります。 

 

Caliper 係数：a   

キャリパーに対する係数 aを指定します。デフォルトは「0.05」であり、実際のキャリパー値 c は、aの値と、「T」の値

が 1のとき(処置群)の傾向スコアの不偏分散（s1）と、「T」の値が 0のとき(対照群)の傾向スコアの不偏分散（s0）から、 

a × sqrt((s0^2 +s1^2)/2) で計算します。 a の値を小さくすると、マッチングする基準を厳しめに設定することにな

り、結果的にマッチングされないケースが多くなります。一方、aの値を大きくするとマッチングする基準を緩めに設定

することになり、結果的に多くのケースがマッチングされます。ここでは、aの値として「0.20」を用いることにします。 

 

ロジット変換をするか？ 

チェックを入れると、0～1の値に対してロジット変換をおこないます。ロジット変換とは、pをマッチングに使うスコア

とするとき、log(p/(1-p))という変換のことです。デフォルトではチェックが入っていますが、そのままチェックを入れ

ておきます。 

チェックを入れているときは、元のデータテーブルに、ロジット変換した列「ロジット変換スコア」が追加されます。 

 

（注意：ロジスティック回帰において、確率の計算式を保存したときに作成される列「線形[1]」は、傾向スコア（「確率

[1]」）をロジット変換した列に相当します。そのため、マッチングに使うスコアに「線形[1]」を指定し、ロジット変換

するか？のチェックを外した設定と同じになります。） 

 

元データにペアの列を追加するか？ 

チェックを入れると、元のデータテーブルの最後に、行ごとにマッチしたペアの情報、マッチングが行われたか否かの情

報が追加されます。デフォルトではチェックが入っていませんが、ここではチェックを入れておきます。 

 

列やオプションを指定し[OK]をクリックと、レポート、データテーブルが表示されます。 

 

レポート「マッチングの結果」と「マッチ前後における分布の確認」を参照します。 
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●マッチングの結果 

「マッチングの結果」にはキャリパー値、T の群（処置群、対照群）ごとの N、平均、標準偏差がマッチングの前、後で

別々に表示されます。「Caliper に関する情報」より、キャリパー値 cは、0.20936 であることがわかります。マッチング

をおこなう際、処置群のスコア（ロジット変換したもの）と対照群のスコア（ロジット変換したもの）の差の絶対値が

0.20936 以上であれば、マッチングは行われずキャリパーで拒絶されたことになります。ここでは、キャリパーで 29 個

が拒絶されたため、処置群の被験者（T = 1）71 例のうち 29 例はマッチングされず、マッチングされたのは 42 例（= 71-29）

です。 

「マッチング前と後におけるスコア」より、マッチング後の処置群、対照群の被験者はいずれも 42 例であり、それぞれ

の平均と標準偏差がほぼ等しくなっていることがわかります。 

 

「マッチング変数の同質性」には、マッチされた被験者に対し、横軸を処置群の傾向スコアをロジット変換した値（ロジ

ット変換スコア 1）、縦軸を対照群の傾向スコアをロジット変換した値（ロジット変換スコア 2）としてプロットした散布

図が表示されます。散布図上の対角線は、処置群のロジット傾向スコアと、対照群のロジット傾向スコアが一致するとこ

ろです。この線にプロット点が並んでいれば、各群のスコアが等しくなっています。この例では、ほぼすべての点が対角

線上に並んでいます。 

 

●マッチング前後における分布の確認 

「マッチ前後における分布の確認」には、バイオリンプロットが描かれます。バイオリンプロットは、カーネル密度推定

により推定した密度を Y軸に平行な直線に対して対称にプロットしたものです。マッチングする前の処置群間での分布の

比較、マッチング後の処置群間での分布の比較をおこなうことができます。グラフ右半分の赤色のグラフはマッチング前

の分布であり，T = 1 の方が T = 0 に比べ、高い位置に分布しているのがわかります。グラフ左半分の青色のグラフには

マッチした被験者に対する分布、マッチしなかった被験者に対する分布が表示されます。マッチした被験者では、処置群

と対照群で分布がほぼ等しくなっていることがわかります。 
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●マッチングの結果 

データテーブル「マッチングの結果」は、マッチングされたデータの詳細を示しています。 

最初の 3列は処置群の被験者の情報を、最後の 3列は対照群の被験者の情報です。 

 

 

 

 

 

 

 

 

例えば 1行目であれば、元データの 142 行目の処置群の被験者と、元データの 122 行目の対照群の被験者がマッチングさ

れ、処置群の被験者のロジット傾向スコアは 1.5375、Y の値は 1(効果あり)であり、一方、対照群の被験者の傾向スコア

は 1.5158、Y の値が 0（効果なし）であることを示しています。 

 

元のデータ「PS artificial data.jmp」には、最後に新しい列「ペア」、「マッチした?」が追加されます。122 行目と 142

行目は、1番目にマッチングされたペアであるため、「ペア」の値が 1となっています。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

マッチング後の、処置群と対照群に対する共変量の要約統計量、群間比較を算出するには、データテーブルの列「マッチ

した?」の値 ”マッチした” のデータに絞り込み、2 章で説明したように[二変量の関係]において、「X1」～「X5」を [Y,

目的変数]に、「T」を [X,説明変数]に指定します。ここでは、[データフィルタ]の機能を用い、絞り込みをおこなってみ

ます。 

 

­ データテーブル「PS artificial data.jmp」をアクティブにし、[行] > [データフィルタ]を選択します。 

­ フィルタ列の追加において、列「マッチした?」を選択し、[追加]をクリックします。 

­ [選択] のチェックをはずし、[表示]、[含める]にチェックを入れます。 
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この後、分析をおこなうと、マッチングがおこなわれたデータだけを対象に分析をおこないます。 

 

マッチング前とマッチング後の要約統計量、検定の p 値を表にまとめます。分類変数である X1、X3 については、度数、

割合と Pearson カイ 2 乗検定の p 値を、連続変数である X2、X4、X5 については、平均±標準偏差と、t 検定の p 値を記

載します。併せて、処置群と対照群間のマッチングのバランスを確認するために、標準化した差（standardized difference）

も記載します。 

 

標準化した差 d（Rosenbaum, P.R., and D.B. Rubin (1985), Dongsheng, Y and Jarrod, D(2012)） 

連続量の共変量については次の式で計算されます。分子は処置群と対照群の平均の差の絶対値です。 

d =
|𝑥1̅̅̅ − 𝑥0̅̅ ̅|

√𝑠1
2 + 𝑠0

2

2

 

カテゴリカルな共変量については、次の式で計算されます。分子は、処置群と対照群の割合の差の絶対値です。 

d =
|𝑝1 − 𝑝0|

√𝑝1(1 − 𝑝1) + 𝑝0(1 − 𝑝0)
2

 

（注意：標準化した差は、JMP のレポートに出力される統計量から計算します。） 

 

マッチング前の X3、X4、X5 についての p値は小さいですが、マッチング後の p値は大きくなっており、標準化した差か

ら、割合の差、平均の差が小さくなってことが確認できます。 

 

マッチングされたデータがあれば、対応のあるデータとして扱うことができます。そこで、対応のある 2値変数の割合を

比較する McNemar(マクネマー)検定をおこなってみます。 

 

変数
処置群

（N = 71）
対照群

（N = 110） p値 標準化した差
処置群

（N = 42）
対照群

（N = 42） p値 標準化した差

X1 0.142 0.227 0.491 0.151

1 52 (0.732) 69 (0.627) 29 (0.690) 26 (0.619)

0 19 (0.267) 41 (0.372) 13 (0.310) 16 (0.381)

X2 54.11±8.62 53.45±8.32 0.604 0.079 55.83±9.41 53.52±7.84 0.225 0.267

X3 0.005 0.436 0.649 0.100

1 34 (0.479) 30 (0.272) 14 (0.333) 16 (0.381)

0 37 (0.521) 80 (0.728) 28 (0.667) 26 (0.619)

X4 25.03±3.77 24.10±2.92 0.063 0.277 24.76±2.80 24.14±3.16 0.412 0.180

X5 8.85±1.68 7.30±1.94 <.001 0.852 8.29±1.76 8.31±1.94 0.953 0.013

マッチング前 マッチング後
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●McNemar（マクネマー）検定 

1. データテーブル「マッチングの結果.jmp」をアクティブにし、[分析] > [二変量の関係]を選択します。 

2. 「Y1」を [Y,目的変数]に、「Y0」を[X,説明変数]に指定し、[OK]をクリックします。 

3. レポート「Y 0 と Y 1 の分割表に対する分析」の左にある赤い三角ボタンから、[一致性の統計量]を選択します。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

分割表を参照すると、マッチングされた 42 のペアに対し、Y1（処置群）で値が 1(効果あり)の割合は 35.71%、Y0（対照

群）で値が 1(効果あり)の割合は 26.19%です。 

 

2×2 表の場合、レポート「Bowker 検定」は、McNemar 検定の結果となります。ここの p値は 0.3458 であり、処置、対照

間で効果の割合に有意差はありません。 

 

なお、登録したアドインを解除するには、以下の操作をおこないます。 

 

●アドイン登録の解除方法 

1. JMP のメニューバーから [表示] > [アドイン]を選択します。 

2. 登録済みアドインの中から「propen_score」を選択して、[登録解除]をクリックします。 

 

5. 層別分析 

この章では、傾向スコアを用いた層別の方法を説明します。ここでは、傾向スコアの分位点により 5つの層に分ける層

別をおこないます。JMP で分位点による層別をおこなうには、計算式を作成する方法が便利です。JMP の関数 Col 

Quantile(列名、p) は、指定した列の p%点を返します。これより、次の手順で傾向スコアを 5つに層別します。 

 

●分位点の計算式の作成 

1. データテーブル「PS artificial data.jmp」をアクティブにし、メニューから [列] > [列の新規作成]をクリックし

ます。 

2. 列名を「傾向スコア層別」とし、尺度を[名義尺度]に変更します。 

3. 左下の [列プロパティ]から [計算式]を選択します。 

4. [条件付き] グループにある [If]関数と、[統計]グループにある [Col Quantile]関数を使い、次のように計算式を

作成します。 
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5. [OK]をクリックします。 

 

最後の列に「傾向スコア層別」が追加されます。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

処置ごとに、各層（層 1～層 5）に属する被験者数を知るために、[表の作成]を用いて分割表を作成してみます。 

 

­ [分析] > [表の作成]を選択します。 

­ 列「傾向スコア層別」を [列のドロップゾーン]にドロップします。 

­ 列「T」を行側にドロップします。 

 

「T」と「傾向スコア層別」の分割表が作成されます。 
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5 つの層、Tで分けたときの、傾向スコアの分布を知るために、[グラフビルダー]を用いて箱ひげ図を描いてみます。 

 

­ [グラフ] > [グラフビルダー]を選択します。 

­ 「傾向スコア」を [Y] のゾーンにドロップします。 

­ 「傾向スコア層別」を [X] のゾーンにドロップします。 

­ 「T」を [X] のゾーンにドロップし、「傾向スコア層別」の入れ子にします。 

­ [箱ひげ図]のアイコンをクリックします。 

 

箱ひげ図が描かれます。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Cochran-Mantel-Haenszel 検定は、層別化された複数の分割表における全体的な傾向をみる手法です。ここでは、「傾向

スコア層別」で層別化された Y と T の関係をみる分割表を統合して分析するメタ分析として Cochran-Mantel-Haenszel

検定をおこなってみます。 

 

●Cochran-Mantel-Haenszel 検定 

1.  [分析] > [二変量の関係]を選択し、「Y」を[Y,目的変数]、「T」を [X,説明変数]に指定し [OK]をクリックします。 

2. レポート「T と Y の分割表に対する分析」の左にある赤い三角ボタンから [Cochran-Mantel-Haenszel 検定]を選択

します。 

3. グループ変数として「傾向スコア層別」を選択し、[OK]をクリックします。 

 

レポート「Cochran-Mantel-Heanszel 検定」が表示され、「度数」には、層ごとの分割表が表示されます。 
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2×2 表の場合、表示される 4つの検定結果は等しくなります。検定の p値は 0.0190 であり有意です。そのため、傾向ス

スコアの層で層別したときでも、処置群と対照群とで、効果ありの割合に有意差があります。 

 

6. 回帰分析 

傾向スコアによるマッチングや、傾向スコアによる層別分析を前の章では説明しました。または傾向スコアそのものの

代わりに、傾向スコアによって層別したときの層（1～5）を説明変数に含めロジスティック回帰分析をおこなうことも考

えられます。後者の分析は、一種の層別分析と言えます。T(処置)の違いによって、Y(アウトカム)に差があるかどうかを

みるのが目的ですが、この関係を回帰分析によってモデル化する際、性別、年齢などの共変量は傾向スコアに吸収された

と考え、ロジスティック回帰分析において、個々の共変量の代わりに傾向スコアを説明変数に含めます。または傾向スコ

アの代わりに、傾向スコアによって層別したときの層（1～5）を説明変数に含めロジスティック回帰分析をおこなうこと

も考えられます。ここでは、これら 2つのロジスティック回帰分析をおこなってみます。 

 

●傾向スコアを共変量として含めるロジスティック回帰 （Y = T + 傾向スコア） 

1. [分析] > [モデルのあてはめ]を選択します。 

2. 「Y」を選択し、[Y]をクリックします。 

3. 列「T」、「傾向スコア」を選択し、[追加]をクリックします。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

4. [実行]をクリックします。 
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ロジスティック回帰のレポートが表示されます。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

指定したモデルの適合度をみる「モデル全体の検定」の p値は有意になっており、指定したモデルは切片だけのモデルよ

り良いといえます。指定したモデルで十分データにあてはまっているかどうかをみる「あてはまりの悪さ(LOF)」の p 値

は有意ではなく、多項式や交互作用を追加するなどしてモデルを複雑にしても、得られるものは少ないといえます。 

そのため、指定したモデルはよくあてはまっているといえます。 

「効果の尤度比検定」を参照すると、要因 Tの p値は 0.0187 で有意です。 

 

●傾向スコアで層別した層別変数を含めるロジスティック回帰（Y = T + 傾向スコア層別） 

今度は 5章で作成した傾向スコアを 5つに層別した変数「傾向スコア層別」を「傾向スコア」の代わりにモデルに含めて

ロジスティック回帰をおこなってみます。 

 

[モデルのあてはめ]で「Y」に[Y]、「モデル効果の構成」で次のように「T」、「傾向スコア層別」を追加し、[実行]をクリ

ックします。 

 

 

 

 

ロジスティック回帰のレポートが表示されます。 
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「モデル全体の検定」は有意であり、「あてはまりの悪さ」は有意でないため、「傾向スコア層別」を共変量に含めた場合

でも、あてはまりが良いといえます。 

「効果の尤度比検定」を参照すると、要因 Tの p値は 0.0184 で有意です。 
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