
生物統計学／疫学・予防保健学 抄読会                       2020/3/4  

横浜市立大学 田栗 正隆 

TMLE の理論と応用 

 

1. 要旨 

ランダム化を伴わない観察研究のデータから薬剤の因果効果を推定したい場合、治療群間が比

較可能でないことによる交絡の調整がデータ解析上の問題となる。交絡調整をする方法は、結果

変数に対する回帰モデルに基づく方法（差込推定量）や傾向スコアに基づく方法など、いくつか

提案されているが、本発表では近年注目されている TMLE（Targeted Maximum Likelihood 

Estimation）について紹介する。TMLE は、(i)差込推定量である、(ii)二重ロバスト性を持つセミ

パラメトリック有効推定量である、の 2 点を満たすところに特徴がある。このことを他の複数の

推定量と対比する形で述べ、適用例を紹介する。また、現在共同研究として考えている多重ロバ

スト推定量への拡張についても議論したい。 

 

2. TMLE の手順 

A を 2 値の治療変数、W を潜在的な交絡因子の組、Y を結果変数とする。疫学でよく知られて

いる標準化の一般化である G-formula に基づけば、興味のある平均因果効果に対する統計パラメ

ータは以下のように表すことができる。 

Ψ(P0) = E0[E0(Y | A = 1,W) − E0(Y | A = 0,W)] 

ここで P0は n 個の i.i.d.確率変数として観察される O = (W, A, Y)の従う確率分布である。標的パラ

メータである Ψ(P0)は W の周辺分布 QW,0 と条件付き期待値 0 0( , ) ( | , )Q A W E Y A W を通してのみ

P0 に依存するので、Ψ(Q0)と書くこともできる。ただし Q0 = (QW,0, 0Q )である。 

 TMLE の推定手順は、以下のようなものである。 

手順 1: アウトカム回帰 0 0( , ) ( | , )Q A W E Y A W の推定 

手順 2: 傾向スコアモデル 0 0( , ) ( | )g a W P A a W  の推定 

手順 3: H(A,W)（clever covariate）の推定 
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手順 4: 0 ( , )Q A W の推定量のアップデート 
0 0
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という回帰モデルを 0 ( , )Q A W の初期推定量 0
nQ をオフセット、H(A,W)の初期推定量 0

nH を

説明変数、 εを未知パラメータとして最尤法によって当てはめる。これにより、

0 ( , )Q A W の推定結果を繰り返し更新する。 

手順 5: Ψ(Q0)に最終的な 0 ( , )Q A W の推定量を代入し、TMLE 推定量を得る。 
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