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FDRの活躍の場面

多重比較に対するひとつのアプローチ

多変数比較
多群比較

False Discovery Rate

Benjamini and Hochberg（1995）：FDRコンセプト，FDR法

Benjamini and Yekutieli（2001） ：相関を考慮したFDR補正法
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積極的！保守的 検出力

α
過
誤

多重性の
調整なし

FDR法

相関を考慮したFDR補正法

従来の多重比較法

Bonferroni法，Tukey法

＊

α
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FDRコンセプト

棄却した帰無仮説のうち，
間違って棄却した帰無仮説の割合
の期待値

FDR=

検定

仮説 非有意 有意 計

帰無仮説が真 U V 0m
対立仮説が真 T S 0mm −

計 Rm − R m

⎟
⎠
⎞

⎜
⎝
⎛=

R
VEFDR ( )0Pr0 >⎟

⎠
⎞

⎜
⎝
⎛ >= RR

R
VEFDR



5

♪♪
♪♪

♪♪

♪♪♪♪

FDR法 （FDR制御法）
Benjamini and Hochberg（1995）

m個の帰無仮説

小さい順に並べる

p値

棄却 受容

ある固定された に対して， を保証するある固定された に対して， を保証する

を満たす最大の：
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相関を考慮したFDR補正法
Benjamini and Yekutieli（2001）

m個の帰無仮説

小さい順に並べる

p値

棄却 受容

ある固定された に対して， を保証するある固定された に対して， を保証する

mHHH ,,, 21 L

mppp ,,, 21 L

)()1()()2()1( mkk ppppp ≤≤≤≤≤≤ + LL

)()1()()2()1( ,,,,,, mkk HHHHH LL +

α α≤FDR

を満たす最大の：
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棄却域の違い
p（i）

2 m

α

i1

α/m

2α/m

Bonferroni法

FDR法

相関を考慮した
FDR補正法

多重性の
調整なし

有意水準

検定の数pp値の順位値の順位

pp値値
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多変数比較多変数比較

健常群 疾患群

遺伝子1

遺伝子m

：

：

：

：

：

：

：

たくさんの遺伝子ごとに，
疾患群と健常群の2群比較を

くり返す
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多変数比較多変数比較

健常群 疾患群

遺伝子1

遺伝子10

遺伝子1000

遺伝子11

：

遺伝子20
：

相関

大 0.7

中 0.5

なし 0

遺伝子21

遺伝子30
：

：

想定1：差がない
想定2：差が1
想定3：差が2
想定4：1～10で差が2，

残りで差がない
想定5：21～30で差が2，

残りで差がない

1群10例
t検定で比較

シミュレーション回数
1000回
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シミュレーション評価方法

有意差検出数0 1 1000・ ・ ・
0

1

「有意差検出数」
の頻度

□ （多重性の）調整なし
○ FDR法
● 相関を考慮したFDR補正法
＊ Bonferroni法

2

「有意差検出数」の値を
とったくり返しの回数

1000回

1000個の変数のうち
有意差を検出した変数の数

積極的！

保守的
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シミュレーション結果 －想定1－
差なし

有意差検出数

0個
差がある変数差がある変数



12

♪♪
♪♪

♪♪

♪♪♪♪

シミュレーション結果 －想定2－
差1

有意差検出数

1000個
差がある変数差がある変数

1000・ ・ ・
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シミュレーション結果 －想定3－
差2

有意差検出数

1000個
差がある変数差がある変数
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シミュレーション結果 －想定4－
10個の遺伝子（相関あり）で差2，他差なし

有意差検出数

10個
差がある変数差がある変数
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シミュレーション結果 －想定5－
10個の遺伝子（相関なし）で差2，他差なし

有意差検出数

10個
差がある変数差がある変数
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積極的！保守的 検出力

α
過
誤

多重性の
調整なし

FDR法

相関を考慮したFDR補正法

従来の多重比較法

Bonferroni法， Tukey法

＊

α
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多群比較多群比較

想定ⅰ：すべての群間で差がない 想定ⅱ：差が1

想定ⅲ：差が1.5

薬剤

用量

1群8例（共通分散）
t検定で比較

V

L M H L M H L M H

A B C

差
差
差
差

V

L M H L M H L M H

A B C

差がある：39個
差がない： 6個

45個の
比較ペア

シミュレーション回数1000回
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シミュレーション評価方法

有意差検出数0 1 45・ ・ ・
0

1

「有意差検出数」
の頻度

2

「有意差検出数」の値を
とったくり返しの回数

1000回

45個の比較ペアのうち
有意差が検出された比較の個数

□ （多重性の）調整なし
○ FDR法
● 相関を考慮したFDR補正法
＊ Tukey法

積極的！

保守的
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シミュレーション結果 －想定ⅰ－
差なし

有意差検出数

0個
差があるペア差があるペア
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シミュレーション結果 －想定ⅱ－
差1

有意差検出数

39個
差があるペア差があるペア

39
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シミュレーション結果 －想定ⅲ－
差1.5

有意差検出数

39個
差があるペア差があるペア
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積極的！保守的 検出力

α
過
誤

多重性の
調整なし

FDR法

相関を考慮したFDR補正法

従来の多重比較法

Bonferroni法，Tukey法

＊

α
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積極的！保守的 検出力

α
過
誤

多重性の
調整なし

FDR法

相関を考慮したFDR補正法

従来の多重比較法

Bonferroni法，Tukey法

＊

α
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今後の課題

有意差を検出したほうがよいのか，悪いのか

立場によって違うかもしれない

相関があるときの対処相関があるときの対処

差あり

差あり

差なし

差なし
相関あり

有意差を検出したい 有意差を検出したくない
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