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要旨 

近年、大規模なデータベースが利用できるようになり、より多くの時点を扱うような経時的な変化

に関する縦断的データを扱うことができるようになった。複数の時点で測定された縦断データは、仮

説検定において検出力を高めるだけでなく、横断データや 2 時点の観測データでは対処できない仮説

を検証できる。これまで多くの分析手法が開発され、マルチレベルモデリング （階層線形モデル（HLM），

潜在成長（曲線）モデル，混合効果モデル）は、縦断的データをモデル化する潜在成長曲線モデルの代

替手段である。 

本発表ではこれらのモデルのうち Nagin らにより開発された集団軌跡モデル（GBTM）(Nagin 1999)

に焦点を当て、その概要と TRAJ プロシジャの詳細な使用方法と機能に焦点を当てて解説する。さら

に、共変量を入れるステートメントやグラフを描画するためのステートメント、オプションについて

解説する。 

本稿では，この TRAJ プロシジャを用いて，診療データベースの処方箋レコードデータを用いて

GBTM を実装する方法を紹介する。 

 

キーワード：経時測定データ，集団軌跡モデル 
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はじめに 

大規模データベースでは、既に収集されているデータを用いて特定の治療法や介入の効果を

後ろ向きに評価する研究が実施される。後ろ向きコホート研究は、過去の医療記録からある疾患の発

症と特定の治療法の関係を調べるなど、縦断データを用いて時間の経過とともに要因がどのように変

化し、結果にどのような影響を与えるかを分析する。多くの研究では、各時点のデータに平均値を算

出して時間的な変化を分析する。時間の経過とともにデータに変化が生じる場合、平均値などでまと

めた分析では潜在的な（観測することのできない）個人内の差や個人間の差（変動）を単純化してし

しまうため、これらの情報を適切に分析できていないことがある。(Nguefack, 2020)   

例えば、服薬アドヒアランスを評価する場合、「薬所持率」（MPR）や「対象日数の割合」

（PDC）(Pednekar 2018)の 2 つの指標を用いて、評価したい期間の平均値の推移を全症例やサブグル

ープで評価する。服薬アドヒアランスには、個人の行動パターン（生活のリズム、通院の利便性な

ど）や個人の考え（自己判断で服用を中止、経済的な理由など）などさまざまな要因による影響が服

薬状況に変化をもたらすと考えられる。(池野 2014)  そのように変化のパターンに違いがあると考

えられ、時系列の変化に個人差があるのかを検討したい場合、時系列に伴う変化のパターンの個人差

をうまく分析する方法を用いる。潜在クラスモデリング手法、成長混合モデリング（GMM）、集団

軌跡モデル（GBTM）、潜在クラス分析（LCA）、潜在遷移分析（LTA）などがある。（大橋 2023） 

本稿では、集団軌跡モデル（GBTM）に注目して、SAS の TRAJ プロシジャを用いた経時測定デー

タ解析を行う方法を紹介する. 

 

1. グループベース軌跡モデリング（GBTM ） 

軌跡（trajectory）とは、時間経過に伴って変化する様相や増加または減少といった方向性を表

す。疫学調査や後ろ向きコホート研究（縦断研究）では、時間経過に伴う変数の軌跡に加えて、変数

（共変量）がその軌跡（変化の様相、形状）にどのように影響を及ぼすかについて検討する。縦断デー

タ（繰り返し測定されたデータ）の様相を分析する方法として、階層マルチレベルモデリングと潜在曲

線分析（（階層線形モデル（HLM），潜在成長（曲線）モデル，混合効果モデル））があり、グループ

ベース軌跡モデリング（GBTM）もその一つである。（高橋 2015） 階層マルチモデリングと潜在曲線

分析では、母集団の平均軌跡を推定し共変量を用いてこの平均の変動を検討する。GBTM は集団内に

潜在的な異なるサブグループが存在すると仮定し、それらのグループごとに異なる変化パターンをモ

デル化する手法です。この GBTM では、個々の患者の治療経過を時系列データとして扱い、関数を当

てはめることで、疾患の進行パターンや治療反応のサブグループを確率に基づいて分類することがで

きる。(Nguena Nguefack, Pagé et al. 2020) 近年、GBTM を用いた研究結果が多く報告されている。(Ishiwata, 

AlAshqar et al. 2024) (Hamada, Thomas et al. 2025)  

GBTM は、最大尤度法（Maximum Likelihood Estimation） に基づいて推定する。この方法では、観測

されたデータが最も高い確率で説明されるように、軌跡グループの特徴（平均的な傾向や変化のパタ
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ーン）を決定します。個人ごとに、どの軌跡グループに属する可能性が高いかを計算し、最も適したグ

ループに分類する。(Nagin 1999)  

 

経時的に繰り返し測定された値の分布：アウトカムの軌跡を表す分布を𝑃(𝑌௜|𝑇𝑖𝑚𝑒௜)で表す。ランダ

ムベクトル(𝑌௜)は個人(i)の繰り返し測定された値（縦断的に時間とともに変化するデータ）、ベクトル

𝑇𝑖𝑚𝑒௜は個人のアウトカムが測定された時点(i)を表す。ここで J は、なんからの軌跡を辿る母集団分布

で未知の J グループによる有限混合モデルと仮定する。GBTM は軌道の母集団分布が未知の J 有限混

合モデル（クラスタ）をもち、それぞれのクラスタが混合する確率分布から生じると仮定している。個

人(i)の尤度はグループ数(J)によって条件付けられており、以下のように表す。 

𝑃(𝑌௜|𝑇𝑖𝑚𝑒௜) = ෍ 𝜋௝

௃

௝ୀଵ

𝑃൫𝑌௜ห𝑇𝑖𝑚𝑒௜ , 𝑗; 𝛽௝൯ 

 

個人(i)の観測データ(𝑌௜)の尤度は、グループの数 J に依存する。ここで𝜋௝はグループメンバーシップ

(𝑗)に対する確率(0 ≤ 𝜋௝  ≤ 1, 𝛴௝ୀଵ
௃ 𝜋௝ = 1)であり、𝑃(. )はｊ番目のクラスのモデルにおける応答変数の

条件付き確率密度関数である。 

グループ(j)に属する個人（i）の(𝑌௜)の条件付き分布は、グループ固有の軌道の形状を決める未知の

パラメータベクトル𝛽௝、グループ特有の軌跡の形状（1 次、2 次、3 次関数）を指標化する。（軌道は時

間を最大 3 次の多項式によってモデル化する。）グループ(ｊ)について、条件付き独立の仮定のもと、

評価期間Ｔポイントでの(𝑌௜)と (𝑌௜௧)のパラメーターの最適化（逐次合成）によって仮定される。 

 

𝑃൫𝑌௜ห𝑇𝑖𝑚𝑒௜௧, 𝑗; 𝛽௝൯ = ෑ 𝑝൫𝑦௜௧ห𝑇𝑖𝑚𝑒௜௧ , 𝑗; 𝛽௝൯

்

௧ୀ௜

 

ここで 𝑝(. )はグループ(𝑗)に属する個人 (𝑖) のタイムポイント(𝑡) における変数𝑦௜௧の条件付き確率分布

である。PROC TRAJ ではこの𝑝(. )のモデルにいくつかの確率分布：打ち切り正規分布（CNROM）、ゼロ

過剰ポアソン分布（ZIP）、ベータ分布、およびベルヌーイ分布（ロジスティックモデル）を指定でき

る。𝑌௜の条件付き分布は、未知のパラメータベクトル 𝛽௝（グループ固有の軌道の形状を特定する）に

依存する。グループ(𝑗)における、条件付き独立を仮定する。 

GBTM では推定される軌跡とその軌跡がグループに所属する確率に加え、個人（i）がそれぞれのグル

ープ（J）に属する確率：事後確率推定量（PPGMj）を算出する。ベイズ則に基づいて、事後確率が最大

となるパラメータの推定方法（Maximum A Posteriori estimation）により𝛽መ ௝と𝜋ො ௝を解を出す。 

𝑃෠(𝑗|𝑌௜) =
𝑃෠(𝑌௜|𝑗௜)𝜋ො௝

∑ 𝑃෠(𝑌௜|𝑗)𝜋ො௝
௃
௝

 

グループメンバーシップ事後確率(𝑗)は、時間の経過に伴って変化する個人のデータ(𝑌௜)が軌跡(𝑗)のア
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ウトカムである確率である。 

𝑃෠(𝑗|𝑌௜) =
𝑃෠(𝑗|𝑌௜)

∑ 𝑃෠(𝑗|𝑌௜)𝜋ො௝
௃
௝

 

個人(𝑖)がそれぞれのグループ(𝐽)に属する確率の合計は１になり、最も高い事後確率（PPGMj）が算出

されたグループに割り当てられる。（Maximum Probability Assignment）。内的整合性は、グループの個人

(i)の平均事後確率に近似する。そのグループメンバーシップの平均事後確率が＞0.70 ～ 0.80 を超える

場合、そのグループは同じ変化パターン（軌跡）を持つ個人のグループとみなす。(Nagin,2025) 

 

2. 本稿で使用する事例データ 

本稿では、 MDV 診療データベースを用いた後ろ向きコホート研究のデータを用いる。（石渡,2024） 

 

図 1 試験デザイン（心不全により初回入院した心不全患者を選択） 

 

この事例データから、退院時より少なくとも 1 年間の診療記録を有する患者を対象とし、それらの患

者における処方箋（β 遮断薬）の処方パターンを評価する。評価方法として，退院日から monthly（30

日間）期間を区切り、その monthly における処方記録（処方日数分）を 30 日で割り、Monthly PDC を

算出した。 Monthly PDC が≧0.8 を服薬アドヒアランス(=1)、<0.80 を服薬 non-アドヒアランス(=0)の

二値データと定義した。 

 

表 1 本稿で使用する解析データ(N=19132) 

ID 退院後（期間） 処方薬（日数） PDC 服薬アドヒアランス（PDC≧0.8） 

001 1st month 30 日分 30/30 = 1.0 アドヒアランス（1） 

 2nd month 15 日分 15/30 = 0.5 ノンアドヒアランス(0) 

 3rd Month 0 日分 0/30 = 0.0 ノンアドヒアランス(0) 

 

3. TRAJ プロシジャ 

3.1 SAS code 

本節では TRAJ プロシジャの基本的な構文を以下に示す。PROC TRAJ は Base SAS, SAS/STAT 分析

プロシジャには含まれていないので、以下のリンク （www.andrew.cmu.edu/~bjones）から SAS programs
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がダウンロードできる。 

PROC TRAJ; 

ID; VAR; INDEP; 

MODEL; ORDER; START; WEIGHT;RISK; REFGROUP;TCOV; PLOTTCOV; 

MIN; MAX; RORDER;/* cnorm options */ 

IORDER; EXPOS;/* zip options */ 

OUTCOME; OMODEL; OCOV;/* outcome model */ 

DROPOUT; DCOV; OBSMAR;/* dropout options */ 

MULTGROUPS; MULTRISK;/* multi-trajectory */ 

PROC TRAJ 文の主なオプションを以下に示す。 

＊Data をサブセットする“where”構文は PROC TRAJ では指定できない。 

INPUT ファイル: 

DATA  解析データセット 

OUTPUT ファイル: 

OUT  グループ分けとグループに所属する確率 

OUTSTAT TRAJPLOT macro より算出したパラメータ推定値 

OUTPLOT 軌跡プロットデータ 

OUTEST  パラメータと共分散の行列推定値 

ITDETAIL モデルの最適化をイテレーティブに最小値を求める 

/**********************************************************************************/ 

ID;   個人識別番号 

VAR;   従属変数 測定時点（例：1 カ月後、2 カ月後..） 例：VAR V1-V12; 

INDEP;   測定時点の変数を指定 例：INDEP T1-T12;; 

MODEL;   従属変数の確率モデルを指定（BETA, CNORM, ZIP, LOGIT）：例：Logit 

ORDER;   多項式：各群の軌跡の関数（0=intercept, 1=linear, 2=quadratic, 3=cubic) 

/*確率モデルを指定した場合*/ 

/* CNORM */ 

MIN; (CNORM)   打ち切り最小値 e.g.) 1（デフォルト 0） 

MAX; (CNORM)   打ち切りの最大値 

RORDER; (CNORM)  各グループのランダム成長曲線パラメータ（-1=なし，0=切片， 1=1 次関

数，2=2 次関数, 3=3 次関数）グループに共有のランダム成長曲線パラメータを設定する場合、単一の

値を指定する e.g.) RORDER 0 or RODER 0 0 0 0;  

/*ゼロ過剰モデル（ZIP）*/ 

IORDER; (ZIP)   各グループのゼロ過剰モデルパラメター(0=切片，1=1 次関数，2=2 次関数, 

3=3 次関数）ポアソン分布を使ったゼロ過剰ポアソンモデルには、どのグループにも-1 を指定する。

各グループに共通の過剰モデルを指定する e.g.) IORDER 1 1 1 1 ; or IORDER 2; 
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EXPOS; (ZIP)   変数 e.g.) EXPOS E1-E8; 

START;    パラメータの開始値 e.g.) SAS ログを参照 

RISK;  独立変数（グループメンバーシップ（群分け）の確率を説明する）を指定 

e.g.) 教育レベル 

REFGROUP;   独立変数（コントロールレファレンスを指定） 例：デフォルト（0） 

TCOV;    時間依存共変量 e.g.)TCOV C1-C8 

PLOTTCOV;   グループ軌跡を算出する時間依存共変量の値（設定する値は TCOV で指定

した変数の数と同じ数にする）e.g.) PLOTTCOV 0 0 0 0 1 1 1 1 

WEIGHT;   重み付き尤度関数における重み付け変数（サンドイッチ推定量を用いたパ

ラメータ推定値の共分散行列） 

その他の options については以下を参照する。(TRAJ SAS) 

 

3.2 モデルを選択 

GBTM を実施するにあたり、以下の手順によりモデルを選択する。(Troiano , 2023) 

 

1. 医学専門家や参考文献などを基に、適切なグループ分けの数を仮定する。 

2. モデルの検討 

i. 検討するグループ数は１グループから多くても７グループで特定する（各グループは全体の

≧5%のサンプル数を有する） 

ii. 軌道の形状（各軌道の一次、二次、および三次関数）を特定する。 

3. モデルの適合度をベイズ情報 (BIC)、割当てられた平均事後確率など指標を用いて評価する。 

4. グラフ化してその当てはまりを確認して、実質的な解釈などを評価する。 

 

解析結果:TRAJ プロシジャを実行すると，収束診断の結果やプロット，MODEL 文で指定したパラメ

ータおよび パラメータ推定値、事後確率などが出力される。 

① SAS code と Output 

PROC TRAJ  

 DATA= PDC OUTPLOT=OP CI95M OUTSTAT=OS  

 OUT=POST_OF_all   OUTEST=OE ITDETAIL; 

 ID patientid;  

 VAR  PDC_beta_1mo PDC_beta_2mo PDC_beta_3mo PDC_beta_4mo 

  PDC_beta_5mo  PDC_beta_6mo PDC_beta_7mo PDC_beta_8mo 

  PDC_beta_9mo  PDC_beta_10mo  PDC_beta_11mo PDC_beta_12mo; 

  INDEP T1-T12; 

     MODEL LOGIT; NGROUPS 4; ORDER  3 3 3 3;RUN; 
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%TRAJPLOT(OP,OS,,'',"Adherence",'Beta-blocker with 4 groups') 

 
 

表 2 に各グループ（2,3,4,5,6）の PROC TRAJ を実行した解析結果(BIC と各グループの割合(%))を示す。

BIC が最も小さい値をもつモデルが優先するため、BIC が改善されなくなるまでグループ分け評価を

続ける。各モデルの BIC を用いてそれぞれ比較したいモデルを評価する。その評価方法は、複雑なモ

デル（より多くの軌道の数を持つモデル）から、よりシンプルなモデル （軌道の数が少ないモデル）

の BIC の差（対数ベイズ係数の推定値）で評価する。(Jones et al., 2001)  

対数ベイズ係数の推定値を解釈する指標を示す。 

BIC の差（2log ≃ 2（BIC））  

0~2 Weak evidence 

2~6 Moderate evidence 

6~10 Strong evidence 

>10 very strong evidence 

 

グループ分けの数は多くても 7 グループ（解釈できる範囲内であること）され、各グループは少なく

とも全体の 5%以下にならないことが推奨される。この Guideline に従い、BIC が最も小さい統計量を

もつ Group 5 を選択する。医学専門家との協議により Group 5 においてグループ 1 と 2 を区別するこ

とは臨床的に解釈しづらいため、本稿では Group 4 を採用した。（図 3） 

 

 

表 2：BIC 統計量 Group 2,3,4,5,6 
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Group BIC ~2BIC グループ（%） 

2 -78436.03  70.6(%) 

29.4(%) 

3 -71987.50 6448.53 10.7(%) 

66.5(%) 

22.7(%) 

4 -68293.42 3694.08 21.7(%) 

9.7(%) 

60.9(%) 

7.7(%) 

5 -66759.23 1534.19 6.5(%) 

7.2(%) 

59.0(%) 

19.4(%) 

7.9(%) 

6 -67102.28 

（収束しない） 

-343.05 8.1(%) 

7.1 (%) 

10.1 (%) 

54.8 (%) 

14.9 (%) 

* 4.9(%) 

 

3.3 軌道の形状の選び方について 

軌道の形状（Liner, Quadric, Cubic）を選ぶにあたり、まずは軌跡の形状をすべて 3 次関数(cubic)に設

定したモデルから評価する。e.g.）MODEL LOGIT; NGROUPS 4; ORDER  3 3 3 3;  /*3 次関数*/ 

パラメータの数を最小限に抑えながら適切なモデルを選ぶ（モデルの倹約性）ために、統計的に有意

性が確認できた次項をそれぞれ選択する。(Helgeson, Snyder et al. 2004) ただし、3 次関数と 2 次関数 に

統計的な有意性が確認できなかった場合、1 次関数を選択する。 (Louvet, Gaudreau et al. 2009) 

 

選択した 4 グループ分けの結果（SAS code と Output）より、それぞれのグループに設定する多項式

を検討する。グループ 1 のパラメーターは 3 次（p-value = 0.052）2 次（p = 0.000）なので、グループ 1

は 2 次を選択した。 同様にグループ 2、3、4 において 3 次（p-value =0.000）を選択する。また、すべ

ての次項を 2 次で選択した場合、BIC は-68510.61 であった。モデル（2,3,3,3）とモデル（2,2,2,2）の BIC

の差は、2BIC = -68266.79 - (-68510.61) = 243 であった。 
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3.4 モデルの適合度 

モデルの適合度について、各グループの事後確率の平均値で検討する。症例ごとに算出された事後確

率(Posterior probability)より最大の値をとるグループに割り付ける。（Maximum Probability Assignment）。

内的整合性は、データからグループ分けされたの平均事後確率に近似するため、そのグループの平均

事後確率が＞0.70～0.80 を超える場合、そのグループは同じ変化パターン（軌跡）を持つ個々のグルー

プとする。 

例）Group 3: (0.93 + 0.99 + 0.99) / 3 = 0.97 ( SAS code : OUT=Post_of_all) 

 

 

3.5 開始値の設定について 

 

PROC TRAJ は最尤推定の閉形式解（a closed form solution）を持たない非線形モデルを近似する。

閉形式解の代替方法として、尤度のパラメータ空間を繰り返し検索して最尤解を求める開始値を設定

する。デフォルト（開始値（start value）を設定しない）では、TRAJ procedure で従属変数の範囲また

は標準偏差に基づいてグループ切片を計算して、その値をデフォルトの開始値として設定する。（グ

ループのサイズ数は均等に設定 例：4 つのグループを仮定した場合、25%） 

SAS ログ： 

 

 

モデルの複雑さやデータの特性により GBTM の適合度が悪くなること、またデフォルトの Start value

では GBTM が収束しないことがあるので開始値（Start value）の設定を推奨する。その開始値を設定

する手順を以下に示す。それぞれのグループの軌道の形状について、次項（0 は切片モデル、1 は線

形モデル、2 は二次式、3 は三次式）を特定する。 

 

モデルに組み入れる適切な次項（order）は 1 グループは 2 次関数、2,3,4 グループは 3 次関数とし

た。SAS ログに設定したモデルのパラメータ推定値が出力されるので、選択した各パラメータの次項

（1 次、2 次、3 次）に合わせて開始値、また Intercept を設定する。（以下） 
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SAS ログ 

 

SAS codeに Start valueを設定 

 

 

選択した 4 グループ分けモデル解析結果：Group 4  BIC-68266.79, 各グループの事後平均確率：

1)0.98, 2)0.95, 3)0.98, 4)0.87 であり全ての Groups は 0.8 以上であった。 

LCGM の最近の拡張機能：「CI95M」をプログラムに追加「%TRAJPLOTNEW」により 95%信頼区間

を計算可(Jones &Nagin, 2007) 
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%TRAJPLOTNEW(OP,OS,,'',"Adherence",'Beta-blocker with 4 groups') 

 

3.6 その他 

複数の変数をモデルに組み入れて様々な種類の軌跡を作成できる。この手順は、これまで紹介した手順

に従い異なる変数をモデルに組み入れる。ただし、事前にグループ数を定義する必要があり、異なる変

数ごとにグループ数が同じであることが前提になる。  
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図 3：GBTM plot Group 2, 3, 4, 5 , 6 and BIC 
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4. まとめ： 

本稿では、PROC TRAJ を用いて、経時的に測定されるデータの解析方法である Group-based trajectory 

model 方法を紹介した。GBTM は、時間の経過とともに変化する結果を分析するのに役立つ手法で、特

にこの手法の利点として、特定のタイプまたは数の軌跡の存在を事前に仮定するのではなく、規定さ

れた手順より、実データから仮定した軌跡を得られるかを評価できる。特に、他の解析手法では見落と

してしまうような（予測できない）軌跡も、GBTM を用いることで、潜在的に意義のある軌跡を評価す

ることができる。(Nagin、2005) 

 本稿が SAS で縦断データにおける経時測定データ解析（特に、いくつかの変化のパターンが

想定される）を評価する際の参考になると幸いである。 
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TRAJ SAS: Download Proc Traj and view examples of its application: 

http://www.andrew.cmu.edu/user/bjones/index.htm 

R package for latent class mixed models to implement group-based trajectory models: 

http://cran.r-project.org/web/packages/lcmm/index.html(link is external and opens in a new window) 

Stata: Implementation and example of GBTM:  

https://ssrc.indiana.edu/doc/wimdocs/2013-03-29_nagin_trajectory_stata-plugin-info.pdf(link is external and 

opens in a new window) 
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