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Resumen:Una desigualdad social en salud es una diferencia o variación en el perfil o en los logros de 
salud de individuos o de población con respecto a grupos sociales, definidos por una variable o un indi-
cador socioeconómico. Para la medición de las desigualdades en salud se han utilizado diversos méto-
dos como los métodos basados en categorías ordenadas, la modelación multinivel y el escalamiento 
multidimensional. El análisis de secuencias sociales (ASS) es una técnica cuantitativa que puede traba-
jar con datos de naturaleza cuali-cuantitiva. Este método representa las trayectorias sociales y de salud 
de las personas mediante secuencias, realizando un agrupamiento por similitud de las mismas para de-
tectar patrones en dichas trayectorias. Este análisis puede realizarse para toda la muestra o por estratos 
según variables de salud y socioeconómicas, y puede combinarse con otras técnicas como la regresión. 
Además, brinda formas de visualización de las secuencias, cálculo de medidas de variabilidad de las 
mismas y grafica las secuencias representativas. En esta ponencia se propone el uso del ASS y su com-
binación con los métodos tradicionales para la medición de desigualdades en salud. Se destacan las ca-
racterísticas que hacen que este método sea adecuado para este propósito, se realizan recomendaciones 
para su uso y se presenta software disponible para su aplicación. Ante los desafíos metodológicos de 
esta técnica se presentan alternativas para la selección del número de grupos en el agrupamiento, algo-
ritmo de agrupamiento a utilizar y la detección de puntos de inflexión. 

Palabras clave:desigualdades sociales en salud, análisis de secuencias sociales, agrupamiento, 
punto de inflexión, TraMineR. 
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I. INTRODUCCIÓN  

Una desigualdad en salud es una diferencia o variación en el perfil o en los logros de salud de indivi-
duos o de una población. El término desigualdad social en salud se refiere a una desigualdad en salud 
con respecto a grupos sociales, definidos por una variable o un indicador socioeconómico (1). Una in-
equidad en salud es una desigualdad en salud sistemática (no se distribuye al azar), producida social-
mente (modificable) e injusta (se mantiene como producto de órdenes sociales injustos) (2). 

En el año 2001, se elaboró un proyecto inicial para monitorear la equidad en salud en Cuba (3).En la 
Escuela Nacional de Salud Pública se han realizado diversas investigaciones relacionadas con la equi-
dad en salud: reflexiones metodológicas y epistemológicas(4), estudios de género (5), condiciones de 
vida (6), familia y violencia en la mujer. A estas investigaciones se suman las ejecutadas en otras insti-
tuciones (7,8) y las elaboradas por Bacallao y colaboradores (9). 

Un indicador para medir desigualdades sociales en salud debe presentar las siguientes características 
(10): (i) reflejar la dimensión socioeconómica de las desigualdades en el campo de la salud, (ii) incorpo-
rar la información correspondiente a todos los grupos de la población definidos por el indicador, y (iii) 
ser sensible a los cambios en la distribución y al tamaño de la población a lo largo de la escala socioe-
conómica. 

Las investigaciones consultadas verifican que en Cuba existen bajos niveles de covariación de las 
desigualdades socioeconómicas con la situación de salud. Como alternativa para solucionar este pro-
blema se proponen la medición multidimensional de la desigualdad (11), el descubrimiento de variables 
latentes mediante análisis de conglomerados basado en modelos y en regresión (12), y métodos basados 
en datos multivariados (9). 

Por otra parte, la Epidemiología Social (13) propone diversos enfoques para el estudio de las des-
igualdades en salud(4,14). La teoría ecosocial de Krieger reconoce que la distribución de los problemas 
de salud no se explica solamente sobre la base de características individuales sino también por las carac-
terísticas de la población y para esto recurre al análisis multinivel(15). 

La teoría ecosocial se basa también en la perspectiva del curso de la vida(PCV) (16) para analizar las 
trayectorias del desarrollo biológico y social de las personas a lo largo del tiempo, de acuerdo al período 
histórico, el contexto social, económico, político, tecnológico y ecológico que les tocó vivir (13). En la 
PCV se emplean métodos cualitativos y cuantitativos (16). Entre las técnicas cuantitativas que pueden 
utilizarse se encuentra el Análisis de Secuencias Sociales(ASS) (17,18). 

Hougham y colaboradores utilizaron ASS para estudiar la neumonía extrahospitalaria en hospitales de 
Estados Unidos, obteniendo que los elementos del grupo de personas que murieron en el hospital tuvie-
ron mayor edad, pasaron más tiempo ingresados y gastaron más en la atención médica que el resto de 
los pacientes (19).Le Meur y colaboradores utilizaron ASS para estudiar trayectorias en el cuidado insti-
tucional de mujeres embarazadas (20). Roux y colaboradores utilizaron esta técnica para describir los 
cuidados de personas con esclerosis múltiple en Francia, identificando diferencias de los cuidados en 
relación a la edad de los pacientes (21). Ganjour y colaboradores estudiaron la relación existente entre el 
género y las trayectorias ocupacionales individuales y los beneficios del retiro laboral (22). En Cuba no 
está reportado el uso del ASS. 

En este artículo se propone el ASS para medir la desigualdad social en salud en Cuba, se explican 
brevemente los fundamentos del método. Posteriormente, se justifican sus posibilidades para medir la 
desigualdad, se brindan recomendacionespara su uso, se proponen alternativas a los desafíos metodoló-
gicos de la técnica y se presenta software disponible para su aplicación. 
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II.  ANÁLISIS DE SECUENCIAS SOCIALES 

La PCV en salud proviene de la sociología y considera la influencia en la salud del contexto histórico, 
político, socioeconómico y familiar, además de los rasgos biológicos(23). La PCV plantea cinco princi-
pios: (i) el desarrollo humano es un proceso que ocurre a lo largo de la vida, multidimensional y multi-
direccional, (ii) el curso de vida de los individuos está contextualizado en un tiempo histórico y en un 
espacio, (iii) los individuos construyen su propio curso de vida a través de opciones y acciones, en rela-
ción con las oportunidades y las obligaciones impuestas por el contexto, (iv) se vive de manera interde-
pendiente; por eso la trayectoria de un individuo impacta en la de los demás y es influenciada por la de 
su entorno, y (v) el impacto de las transiciones y de los eventos (individuales o socio-históricos) varía 
según el ritmo de la vida de una persona, conforme al momento en que ocurran(24). 

Entre las técnicas cuantitativas para estudiar en la PCV se encuentran la regresión múltiple, modelos 
multinivel, modelación mediante ecuaciones estructurales y ASS. Esta técnica constituye una extrapola-
ción de las técnicas de alineación empleadas en el estudio del ADN (17). 

El objetivo fundamental del ASS es detectar patrones en las secuencias de eventos, estados y cual-
quier otro elemento social que pueda observarse para un conjunto determinado de actores. Esto implica 
definir qué se considera un patrón significativo y cómo detectarlo. Un ASS permite conocer si los cur-
sos de vida obedecen alguna norma social, qué tipo de desenlaces se observan en esos “estándares”, por 
qué algunas personas tienen mayor riesgo de seguir una trayectoria “caótica”, cómo se relaciona la tra-
yectoria de vida con el sexo, el origen social y otros factores culturales, cómo se relaciona un desenlace 
como el estado de salud o un ingreso hospitalario con una trayectoria, entre otras. 

 

 
Figura 1: Diez secuencias sociales representadas. Cada barra horizontal visualiza la trayectoria de un individuo respecto a 

una variable longitudinal. Cada color representa un estado diferente dentro de la trayectoria. En el eje horizontal se tiene los 
momentos temporales en que fue medida la variable. 

 
Las secuencias sociales son regularidades observadas de forma empírica donde el orden de sus ele-

mentos depende del tiempo (18). Una secuencia social representa la trayectoria de una persona (e.g. 
educación) y describe el decursar en el tiempo del individuo respecto a una faceta de su vida (Fig. 1). 
En cada trayectoria y con cierta periodicidad, se pueden alcanzar una serie de estados o alfabeto (e.g. 
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primaria, secundaria, etc.) codificado mediante caracteres simples (e.g. P, S,etc.). El cambio entre esta-
dos consecutivos se denomina transición. 

Sobre estas secuencias se aplican algoritmos para obtener una matriz de similitud entre todos los pares 
de secuencias en la población. Luego, se agrupan las secuencias y se realiza la interpretación de agru-
pamiento por parte del especialista. Este proceder se conoce como CoreProgram y fue propuesto por 
Abbott en 1986 (17). En este algoritmo se utiliza el método OptimalMatching para calcular la similitud 
entre las secuencias y el agrupamiento jerárquico de Ward. 

III.  RECOMENDACIONES PARA USAR ASS EN LA MEDICIÓN DE DESIGUALDADES 
SOCIALES EN SALUD 

Las posibilidades de esta técnica la hacen adecuada para la detección de desigualdades sociales en sa-
lud y cumple con los criterios de Wagstaff ya citados. El ASS refleja la dimensión socioeconómica pues 
permite la inclusión en el análisis de datos cuantitativos y cualitativos asociados a dicha dimen-
sión.También permite incorporar información de todos los grupos (o de una parte) de la muestra consi-
derada. Además, este método es sensible a los cambios en la distribución y al tamaño de la población a 
lo largo de la escala socioeconómica. Esta sensibilidad se manifiesta en el resultado del agrupamiento 
de las secuencias, el estudio de la dinámica de la población mediante gráficos de distribución y entropía, 
la posibilidad de correlacionar las variables y la detección de secuencias patrón (19,25). A continuación 
se expondrán algunas recomendaciones para el uso del ASS en la medición de las desigualdades. 

Para la realización del agrupamiento se necesita un criterio de similitud entre las secuencias corres-
pondientes a cada individuo. Este proceso implica un cómputo de la similitud o distancia entre cada par 
de secuencias, que depende de las longitudes de las secuencias involucradas en el cálculo, obteniéndose 
una matriz de similitudes entre las secuencias. Mientras mayor sea el número de elementos en las se-
cuencias será más costoso,desde el punto de vista computacional, el cálculo de la similitud. Mientras 
mayor sea la cantidad de secuencias en la muestra, este costo también aumentará.Las distanciasreporta-
das en la literaturay sus ventajas pueden consultarse en (18,26). 

A partir de la matriz de similitudes obtenida se puede ejecutar un agrupamiento jerárquico partiendo 
de los individuos.En dicho agrupamiento los conglomerados están estructurados según diferentes nive-
les de similitud. Por ello se necesita un criterio para encontrar la menor cantidad de grupos que más se 
diferencien. Uno de los criterios que pueden utilizarse para ello se denomina 
AverageSilhouetteWidth(27). Si esta medida de calidad del agrupamiento está entre 0,71 y 1,00 se con-
sidera que la diferenciación es excelente y si es menor que 0,25 la separación es muy mala (28). 

Existen varias formas de realizar el agrupamiento entre secuencias. Dlouhy y Biemann(29) plantean 
una comparación entre varios métodos de agrupamiento y concluyen que los mejores resultados se lo-
gran con el método de Ward. 

De la matriz de similitudes puede obtenerse información sobre la representatividad de las secuencias: 
cuál es la secuencia promedio o central (“norma”), medir la diferencia (discrepancy) entre las secuen-
cias y obtener secuencias representativas para toda la muestra o por grupos poblacionales.Además, se 
puede probar y evaluar la relación entre una o varias covariables y las secuencias mediante análisis de 
regresión y árboles de regresión(30). 

El ASS permite visualizar de forma compacta la dinámica de la población y sus grupos mediante los 
gráficos como el sequenceindexplot, conocer las secuencias que más se repiten, las transiciones más 
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comunes (30), medidas de la variabilidad de las transiciones de las secuencias (31), correlacionar los 
grupos con variables socioeconómicas y de salud (30), entre otras posibilidades (32). También puede 
realizarse la minería de eventos (30) y las redes sociales como métodos más sofisticados de análisis de-
ntro del ASS. 

El ASS presenta desafíos metodológicos relativos. Este método requiere datos cualitativos longitudi-
nales para su utilización aunque no necesariamente deben observarse los individuos todo el tiempo(18). 
La recogida de los datos puede hacerse de forma continua mediante cuestionarios específicos, escalas, 
encuestas online, datos capturados en tiempo real por dispositivos móviles, datos obtenidos de las redes 
sociales como Facebook o Twitter y registros médicos.En dependencia de la forma de recolección pue-
de ser necesario un preprocesamiento de los datos para que puedan ser utilizados por el ASS. Una cues-
tión importante sobre la recolección es que debe hacerse con la misma periodicidad para todos los indi-
viduos, aunque la periodicidad no tiene que ser constante su elección depende del problema de salud 
estudiado. 

En esta técnica, un agrupamiento incorrecto depende principalmente del tamaño de la secuencias. Se 
aconseja usar secuencias con al menos 25 elementos. Las secuencias de menor longitud deben tener al 
menos el 70% de la longitud de la secuencia más grande. El tamaño de la muestra no afecta sustancial-
mente la calidad del agrupamiento. Una secuencia con menos del 30% de elementos faltantes no em-
peora significativamente la calidad del agrupamiento (29). 

El ASS presenta debates epistemológicos asociados a cómo identificar mediante esta técnica los 
fenómenos de la PCV como el concepto de punto de inflexión. Un punto de inflexión es un momento en 
el que se produce un cambio decisivo en una situación, especialmente uno con resultados beneficiosos. 
Por ejemplo: una enfermedad propia o de un familiar, pérdida de un pariente en la infancia, una viudez 
precoz, una crisis existencial, un accidente, crisis económicas, guerras, dictaduras y catástrofes naturales 
(33). Como aporte de este artículo se proponen los siguientes criterios para identificar puntos de in-
flexión: transición de mayor costo en una secuencia, transición que provoca cambios inmediatos en el 
resto de las secuencias y en un conjunto de las mismas, y transición que aumenta la “complejidad” del 
resto de las secuencias a partir del momento de ocurrencia. 

Respecto al software disponible para ejecutar un ASS están reportados en la literatura:programa Op-
timize(34) al que no se le está dando soporte, TDA(35) que es software libre, el paquete SQ del softwa-
reStata(36) que está disponible libremente para usuarios con licencia de Stata, CHESA software libre 
creado por Elzinga(37), SADI (38)y TraMineR(39). TraMineR permite la manipulación, descripción e 
interpretación de secuencias, y en general la minería de datos secuenciales para las ciencias sociales. 
Esta librería acepta diferentes representaciones de secuencias y tiene herramientas que permiten la con-
versión entre formatos. TraMineR presenta varias funciones para computar distancias entre secuencias, 
análisis de disimilitudes, conocer las subsecuencias más frecuentes e identificar las más discriminantes 
(40). Esta librería está incluida en el lenguaje estadístico R por lo que es de libre uso y puede usarse en 
varios sistemas operativos. La librería cuenta con una ayuda local y con foros de discusión online.Según 
Cornwell, todavía no se cuenta con un software “amigable” que permita a salubristas y sociólogos el 
uso fácil del ASS (18). 
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IV.  CONCLUSIONES  

La desigualdad social en salud es un tema importante y ha sido tratado por investigadores cubanos, 
sin embargo, el tema de la medición de la desigualdad ha sido menos estudiado. En este artículo se pro-
puso el ASS para la medición de desigualdades en salud, planteando su conveniencia para esto y reali-
zando recomendaciones para su uso como la selección del método de agrupamiento, las formas de vi-
sualizar la información secuencial, la determinación de puntos de inflexión y software disponible para 
su aplicación.Se recomienda combinar las técnicas “clásicas” para medir la desigualdad en el marco 
secuencial, tomando de ellas ventajas y minimizando las desventajas según el problema. 
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