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遺伝子発現量が、がん患者の生存期間の予測に有用であることは広く報告されている。遺伝子発

現量と生存期間の関連を調べる研究において、単変量 Cox 回帰を使った遺伝子選択（Feature 

selection）を用いる予後予測法が生物医学研究者の間で広く利用されてきた。興味深いことに、単

変量 Cox 回帰の結果を線形結合した複合共変量（Compound covariate）法は、リッジ回帰法や Lasso

法などの罰則付き多変量 Cox 回帰法に匹敵する予測精度を持つことが報告されている[文献 1]。ま

た複合共変量は、遺伝子選択を含む臨床試験のデザインに組み込めることや[文献 2,3]、患者レベ

ルの個別化予測を実現すること[文献 4]が報告されており、個別医療の発展に貢献することが期待

される。しかしながら、単変量 Cox 回帰分析による最適な遺伝子選択法、False Discovery Rate (FDR)

の計算法、選択された遺伝子の予測能力の評価を行う方法などを実行する包括的なソフトウェア

は開発されていない。本研究発表では、単変量 Cox 回帰分析にもとづく遺伝子選択法のいくつか

の方法論を概説し、それら統計手法を実行するＲパッケージ「compound.Cox」[文献 5]を紹介する。

肺がんデータ[文献 6]を用いて遺伝子選択法を説明し、FDR の計算やクロスバリデーションによる

予測能力の評価を行う統計手法[文献 7]を紹介する。また選択された遺伝子を使用した予後予測の

手法、とりわけコピュラ法[文献 8]や縮小推定法[文献 1]などの高度な手法も紹介する。本発表の

詳細な解説はウェブページに掲載される「詳細論文」または原論文[文献 5]を参照されたい。 
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