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económico otorgado mediante la beca de posgrado número 842958 para la realización de mis

estudios doctorales.

Al Sindicato de Profesores e Investigadores de la Universidad Juárez Autónoma de Tabasco
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2.3.7. Modelo gráfico causal . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 24

2.3.8. Validación biológica del MGC . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 26

2.4. Resultados . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 27

2.5. Conclusiones . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 27

2.6. Declaración de contribución de autores y colaboradores . . . . . . . . . . . . . . . . 28
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4. Modelos gráficos causales para la transición de una microbiota vaginal saludable a

la vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas 57

4.1. Introducción . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 59

4.2. Materiales y métodos . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 60

4.2.1. Matriz de correlación de Spearman . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 60

4.2.2. Conjunto de datos . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 61

4.2.3. Tipos de bacterias asociadas con la VB . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 62

4.2.4. Análisis de trayectorias . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 62

4.2.5. Métricas estadı́sticas en el análisis de trayectorias . . . . . . . . . . . . . . . 63

4.2.6. Clasificación de los efectos totales en el análisis de trayectorias . . . . . . . 63

4.3. Estudio experimental . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 64

4.4. Resultados . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 73

4.5. Discusión . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 74

4.6. Conclusiones . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 75

5. Conclusiones y recomendaciones generales 82

5.1. Conclusiones generales . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 82

5.2. Aportaciones de la investigación . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 83

5.3. Limitaciones del estudio . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 84

5.4. Recomendaciones . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 85

5.5. Publicaciones derivadas de la investigación . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 85

iii

U
niversidad Juárez A

utónom
a de Tabasco. 

M
éxico.
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Resumen

La vaginosis bacteriana (VB) es una alteración de la microbiota vaginal caracterizada por

un desequilibrio en las comunidades bacterianas, cuya composición puede variar entre mujeres

y evolucionar a través de distintos estados. Comprender las interacciones entre las bacterias

asociadas y su influencia en el desarrollo de la VB es fundamental para mejorar su interpretación

clı́nica y biológica. En esta investigación se analizan dichas relaciones mediante la aplicación del

Análisis de Trayectorias (AT), a partir del cual se construyen Modelos Gráficos Causales (MGC),

que permiten representar y estudiar las relaciones entre especies bacterianas involucradas en

esta infección. El análisis se realizó con datos de 132 mujeres embarazadas entre 4 y 24 semanas

de gestación. Inicialmente se construyó un modelo basado en la matriz de correlación de Pearson

para identificar bacterias asociadas al diagnóstico de VB. Posteriormente, se desarrollaron MGC

basados en la correlación de Spearman para examinar las relaciones causales entre bacterias

y analizar las transiciones entre microbiota normal (VB–), estado intermedio (I) y VB positiva

(VB+). Los resultados destacan la participación de Mycoplasma hominis (Mh), Atopobium vaginae

(Av), Gardnerella vaginalis (Gv), Megasphaera Tipo 1 (MT1) y Bacteria Asociada con Vaginosis

Bacteriana Tipo 2 (BVAB2). Además, se observó que MT1 contribuye a la transición desde VB–

hacia el estado I, mientras que Av y BVAB2 influyen en la transición desde I hacia VB+. Estos

modelos contribuyen a comprender mejor la dinámica bacteriana asociada a la VB.

Palabras clave: Análisis de Trayectorias, Matriz de Correlación, Métricas Estadı́sticas, Bacterias

Anaerobias
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Abstract

Bacterial vaginosis (BV) is a condition characterized by an imbalance in the vaginal microbio-

ta, in which the composition of bacterial communities may vary among women and evolve through

different states. Understanding the interactions among BV-associated bacteria and their influen-

ce on disease development is essential for improving their clinical and biological interpretation.

In this research, these relationships are examined using Path Analysis (PA), from which Causal

Graphical Models (CGMs) are constructed. These models enable the representation and analysis

of relationships among bacterial species involved in this vaginal infection.

The analysis was conducted using data from 132 pregnant women between 4 and 24 weeks of

gestation. Initially, a model based on the Pearson correlation matrix was developed to identify bac-

teria associated with BV diagnosis. Subsequently, CGMs based on Spearman correlations were

constructed to examine causal relationships among bacteria and to analyze transitions between

normal microbiota (BV–), an intermediate state (I), and the BV-positive state (BV+).

The results highlight the involvement of Mycoplasma hominis (Mh), Atopobium vaginae (Av),

Gardnerella vaginalis (Gv), Megasphaera Type 1 (MT1), and Bacteria Associated with Bacterial

Vaginosis Type 2 (BVAB2), evidencing their influence on BV diagnosis. Furthermore, MT1 was

found to contribute to the transition from BV– to the intermediate state, whereas Av and BVAB2

influence the progression from I to BV+. Overall, the proposed models contribute to a deeper

understanding of the bacterial dynamics associated with BV.

Keywords: Path Analysis; Correlation Matrix; Statistical Metrics; Anaerobic Bacteria.
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Capı́tulo 1

Protocolo de tesis

1.1. Introducción

La importancia de la investigación cientı́fica en medicina radica en su capacidad para obte-

ner conocimientos relevantes que contribuyen al diagnóstico y tratamiento de enfermedades. En

el campo de la salud, se distinguen tres tipos principales: investigación biomédica, investigación

clı́nica e investigación en salud pública (Mendoza-Sánchez et al., 2023). La aplicación de Apren-

dizaje Automático (AA) en la predicción de enfermedades no es algo reciente o novedoso, dado

que se ha utilizado por ejemplo para predecir si una persona tiene cáncer de mama, diabetes,

tuberculosis, covid-19, entre otros. Una de las enfermedades que comúnmente afecta a las mu-

jeres en edad fértil es la vaginosis bacteriana (VB), la cual es una afección que muy poco se ha

estudiado mediante el uso de la tecnologı́a.

La vaginosis bacteriana (VB) es una de las infecciones más frecuentes en la mujer, esto se

debe a la disminución de lactobacilos en la floral vaginal. Esta infección provoca que las mujeres

tengan secreciones anormales, picazón y mal olor. Las primeras investigaciones se realizaron en

1892 cuando el investigador alemán Krönig publicó dibujos de secreciones vaginales usando la

prueba tinción de Gram en mujeres, considerando a los estreptococos anaerobios como causan-

tes. En 1955, Gardner y Dukes, realizaron estudios en donde nombraron a esta enfermedad como

Haemophilus Vaginalis (Romero-Herrero y Andreu-Domingo, 2016). Actualmente se conoce co-

mo Vaginosis Bacteriana y Haemophilus vaginalis la denominaron como Gardnerella vaginalis, en

reconocimiento a la labor de Garner. Por lo anterior, la VB es considera como una enfermedad de
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Capı́tulo 1. Protocolo de tesis

impacto significativo en la salud de las mujeres.

Conforme han avanzado las investigaciones sobre la VB, se ha determinado que existen otras

bacterias aparte de la Gardnerella vaginalis, como son la Prevotella, Porphyromonas, Bacteroides,

Peptostreptococcus, Mycoplasma hominis y Ureaplasma urealyticum. A pesar de que la mayorı́a

de las mujeres adquieren la VB, se ha observado que la enfermedad es asintomática, porque

entre el 50% − 75% no presentan sı́ntomas. La mayorı́a de los especialistas utilizan los criterios

de Amsel (Salas et al., 2022) o la Puntuación de Nugent, para dar un diagnóstico clı́nico a las

mujeres que presentan secreciones vaginales. El método que más usa es el de Amsel, esto se

debe a que los resultados se obtienen en términos de parámetros clı́nicos, en cambio el método

de Puntuación de Nugent no se aplica frecuentemente porque requiere del estudio tinción de

Gram y se basa en parámetros microbiológicos.

Para realizar un diagnóstico clı́nico de la VB, se debe tener tres de los cuatro criterios de

Amsel:

Descarga vaginal homogénea fina y blanco-grisácea

pH vaginal > 4.5

Test de aminas (+)

Presencia de más de 20 % de células clave con lente de alto poder en montaje al fresco de

la descarga vaginal

En Sanchez-Garcia et al., 2019 los autores introducen el criterio molecular para el diagnóstico

de la vaginosis bacteriana en mujeres del estado de Tabasco, quienes eran activas sexualmente

y con edades comprendidas entre los 18 y 50 años. Estas mujeres acudieron para someterse a

una revisión ginecológica de rutina. El estudio involucró la toma de muestras cervicovaginales,

las cuales fueron analizadas mediante técnicas de PCR (Reacción en Cadena de la Polimerasa)

y secuenciación de ADN (Ácido Desoxirribonucleico).

En Morelli-Martı́nez y Gamboa-Miranda, 2022 los autores indican que de los diferentes facto-

res que influyen en la VB, uno corresponde a las variaciones hormonales que producen pacientes

con el embarazo, las cuales son capaces de afectar la microbiota vaginal. Esta afección puede

causar graves consecuencias para la salud de la madre y el feto. Normalmente, la prevalencia de
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VB en mujeres embarazadas es de un 5.8 a 19.3 %; sin embargo, de este porcentaje, hasta un

50 % de los casos no presenta manifestaciones clı́nicas.

Los avances tecnológicos (Benavent-Nuñez et al., 2020) son de gran relevancia en el área

de la salud. Por ejemplo, actualmente los registros de los pacientes se tienen de forma electróni-

ca, esto permite que el conjunto de datos se pueda analizar e interpretar, usando Aprendizaje

Automático (AA) que es una rama de la inteligencia artificial (IA) para encontrar patrones signifi-

cativos y ası́ ayudar a los médicos en la toma de decisiones diagnósticas.

También Álvarez-Vega et al., 2020, consideran que las tecnologı́as tienen el potencial de me-

jorar los sistemas de salud al analizar grandes cantidades de datos clı́nicos para crear modelos

predictivos, de tamizaje y diagnósticos. Además, destaca que el uso de estas herramientas pue-

de mejorar el acceso a servicios médicos, reducir consultas innecesarias, brindar comodidad a

los usuarios y reducir la carga de trabajo y los costos. De aquı́ que la inteligencia artificial y el

aprendizaje automático son importantes en el campo de la medicina.

Por otro lado, un gráfico estadı́stico (Sagaró-del-Campo y Zamora-Matamoros, 2019) facilita

la comprensión y comunicación de la evidencia proporcionada por los datos. Su utilidad es dual,

ya que no solo se utiliza para presentar información que ha sido previamente organizada en una

tabla, sino también para llevar a cabo un análisis exploratorio de los datos. En algunos casos,

se convierte en un paso esencial durante el procesamiento de la información. Los gráficos que

indican causalidad se fundamentan en la teorı́a de grafos, posibilitando la representación visual

de una gran cantidad de nodos interconectados que reflejan las relaciones entre el conjunto de

variables.

Existen diversas técnicas (Sucar, 2021) de modelado causal, por ejemplo: ecuaciones funcio-

nales, diagramas de trayectoria o ruta, modelos de ecuaciones estructurales y redes bayesianas,

para analizar y representar estas relaciones en distintos contextos. Los modelos de ecuacio-

nes estructurales (MEE) (Iglesias Labraca y Reche Lorite, 2021) representan una herramienta

estadı́stica multivariada cuyo propósito es validar y cuantificar las relaciones causales entre diver-

sas variables. La relevancia de los MEE radica en su capacidad para especificar vı́nculos entre

variables que son tanto observables como no observables (latentes). Los MEE se dividen en tres

tipos: modelos de variables observables (análisis de trayectoria), análisis factorial y MEE general.

El análisis de trayectorias (Lepera, 2021), examina tanto los efectos directos como los indirec-
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tos de un conjunto de variables observables sobre otras, a través del estudio de sus correlaciones.

Tal análisis se plasma visualmente utilizando el denominado diagrama de trayectorias, que es una

representación gráfica mediante grafos, siguiendo sı́mbolos y convenciones especı́ficos.

En la sección del estado del arte, se presentan algunos estudios relacionados con la aplicación

de los MEE, los cuales están enfocados en el área de la salud. Tales documentos serán la base

para desarrollar la propuesta de investigación, en la cual se hará uso de los MEE, en particular,

el análisis de trayectoria, para diseñar el modelo gráfico causal.

1.2. Marco teórico

1.2.1. Inteligencia artificial

Es la rama de la informática cuyo objetivo es la simulación de tareas tradicionalmente relacio-

nadas con la inteligencia humana por parte de máquinas. Incluye procesos como el aprendizaje

(integración de nueva información y reglas para su manejo), el razonamiento o la mejora mediante

retroalimentación Benavent-Nuñez et al., 2020.

1.2.2. Aprendizaje automático

Es una tecnologı́a que utiliza técnicas estadı́sticas y algoritmos computacionales para pro-

porcionar a los ordenadores la capacidad de aprender, es decir, mejorar sus resultados en una

tarea especı́fica tras procesar datos en suficiente cantidad y sin instrucciones explı́citas externas

proporcionadas por el programador Álvarez-Vega et al., 2020.

1.2.2.1. Aprendizaje supervisado

Estos algoritmos buscan predecir un resultado (variable dependiente) mediante el análisis

de un conjunto de caracterı́sticas (variables independientes). Para lograr esto, emplean conjun-

tos de datos con etiquetas para entender la relación entre las caracterı́sticas y los resultados,

permitiéndoles realizar predicciones en conjuntos de datos nuevos y no etiquetados Harrison y

Sidey-Gibbons, 2021.
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1.2.2.2. Aprendizaje no supervisado

Estos algoritmos tienen como objetivo descubrir patrones previamente no definidos en con-

juntos de datos, por ejemplo, agrupando observaciones similares en clústeres. Se basan en datos

que no han sido previamente etiquetados por un supervisor humano, es decir, observaciones que

no han sido categorizadas de antemano Harrison y Sidey-Gibbons, 2021.

1.2.3. Big data

Se define como el conjunto de métodos informáticos empleados para examinar una gran can-

tidad de datos con el objetivo de identificar información que revele patrones, conexiones y asocia-

ciones significativas para una entidad organizativa Márquez-Dı́az, 2020. El concepto de Big Data

se distingue por tres atributos fundamentales en el contexto de la investigación, denominados

”Volumen”, ”Variedad”, y ”Velocidad”, reconocidos como las tres V del Big Data.

1.2.4. Lenguaje de programación R

R es un lenguaje de programación empleado como software estadı́stico en diversas disciplinas

Jahuey-Martinez et al., 2022. Gracias a su gratuidad y facilidad de uso, se ha consolidado como

la plataforma estadı́stica más empleada para el análisis de datos y big data. Se encuentra a la

par de otros lenguajes y programas estadı́sticos como Python, Julia, SPSS y SAS. Puede ser

utilizado a través de distintas plataformas, tales como R, RStudio, RStudio Cloud y Microsoft R

Open.

1.2.5. Vaginosis bacteriana (VB)

Es un sı́ndrome clı́nico polimicrobiano, resultado de la sustitución de las especies de Lactoba-

cillus productoras de peróxido de hidrógeno por altas concentraciones de bacterias anaeróbicas

(p. ej., Prevotella sp., Mobiluncus sp., y Atopobium vaginae), Gardnerella vaginalis, Mycoplasma

hominis, Ureaplasma urealyticum y numerosos anaerobios fastidiosos o no cultivables Romero-

Herrero y Andreu-Domingo, 2016 .
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1.2.5.1. Vaginosis bacteriana en embarazadas

La infección vaginal N. González et al., 2019 es una enfermedad de distribución mundial con-

vertida en un problema de salud debido al aumento en su incidencia, constituyendo una de las

complicaciones médicas más frecuentes asociadas al embarazo y por las consecuencias que

trae para la salud de la madre y su producto. Durante el embarazo, ocurren marcados cambios

del medio hormonal, por lo cual se produce alteración en la flora vaginal, haciendo de las infeccio-

nes cérvico-vaginales un trastorno frecuente durante el embarazo y a menudo difı́cil de erradicar,

produciéndose recurrencias de las mismas.

1.2.6. Modelos de ecuaciones estructurales (MEE)

Se trata de un conjunto de técnicas pertenecientes a la Estadı́stica Multivariante que posi-

bilitan el análisis de la relación de dependencia o causalidad entre variables observables y/o

variables no observables conocidas como latentes Lepera, 2021.

1.2.6.1. Tipos de modelos de ecuaciones estructurales

Para realizar una sı́ntesis adecuada de los modelos de ecuaciones estructurales Iglesias La-

braca y Reche Lorite, 2021, es necesario distinguir entre tres categorı́as:

1. Los modelos de variables observadas, también llamados análisis de trayectorias, excluyen

variables latentes y suponen la inexistencia de errores de medición. Estos modelos son una

ampliación del modelo de regresión múltiple, ya que consideran múltiples ecuaciones de

regresión que pueden estimarse simultáneamente.

2. El análisis factorial es una técnica estadı́stica de reducción de datos utilizada para expli-

car las correlaciones entre variables observadas utilizando el menor número posible de

variables latentes. Se diferencia entre análisis factorial confirmatorio y análisis factorial ex-

ploratorio según si el objetivo es confirmar una estructura factorial previamente definida o

descubrirla en caso de que no se haya considerado ninguna.

3. El modelo de ecuaciones estructurales general es una generalización de los dos modelos

mencionados anteriormente. Permite evaluar las relaciones entre variables observadas y
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latentes, ası́ como las relaciones entre constructos.

1.3. Justificación

En los últimos años, la literatura cientı́fica ha mostrado una limitada producción relacionada

con el estudio de la vaginosis bacteriana. La mayorı́a de las publicaciones disponibles se centran

en describirla como una afección ginecológica, abordando principalmente su impacto en mujeres

en edad fértil, los factores asociados a su aparición, ası́ como las complicaciones que puede

generar durante el embarazo tanto en la madre como en el recién nacido.

Para investigar sobre la VB, De la Cruz-Ruiz et al., 2024 y Hernández-Gómez et al., 2023

analizaron un dataset que constaba de mujeres sexualmente activas del estado de Tabasco con

registros de Vaginosis Bacteriana. El dataset se clasificó en tres categorı́as: vaginosis positiva,

vaginosis negativa y vaginosis indeterminada. La investigación se desarrolló mediante algoritmos

orientados a identificar las bacterias coexistentes más prevalentes para la VB, con el algoritmo a

priori se generaron reglas de asociación para diagnosticar VB positiva y con el algoritmo agglo-

merative hierarchical clustering se conformaron grupos por alta intrasimilitud e interdisimilitud.

Basado en investigaciones documentales y aprovechando el uso de tecnologı́as computacio-

nales, el presente estudio propuso un enfoque alternativo para el diagnóstico de la vaginosis

bacteriana (VB). Se construyeron modelos gráficos causales a partir de un conjunto de datos de

mujeres embarazadas con diagnóstico de VB, con el objetivo de representar de manera visual

la influencia de las bacterias coexistentes en este grupo poblacional del estado de Tabasco. La

finalidad de este enfoque es proporcionar a los médicos una referencia clara sobre las bacterias

implicadas, facilitando ası́ la toma de decisiones adecuadas respecto al tratamiento requerido por

las mujeres embarazadas y contribuyendo a la mejora de su salud.

1.4. Pregunta de investigación

¿Determina el modelo gráfico causal la influencia de cada una de las bacterias coexistentes

detonadoras de vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas?
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1.5. Hipótesis

El modelo gráfico causal representa la influencia de cada una de las bacterias coexistentes

detonadoras de vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas con una precisión de al menos el

80 %.

1.6. Objetivo general

Diseñar un modelo gráfico basado en análisis de trayectorias que represente la influencia de

las bacterias coexistentes detonadoras de vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas.

1.6.1. Objetivos especı́ficos

Diseñar un modelo gráfico que represente las relaciones causales entre las bacterias y con

el diagnóstico de vaginosis bacteriana positivo.

Con base en el modelo gráfico causal determinar la influencia de cada una de las bacterias

coexistentes detonadoras de vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas.

1.7. Metodologı́a

Para el desarrollo de la investigación se realizó de acuerdo a lo siguiente

Definición del modelo a usar: Los modelos gráficos causales que se implementarón en este

estudio se basó en el Análisis de Trayectorias (AT), una herramienta integral de los Modelos

de Ecuaciones Estructurales. En esta fase, se delineó la estructura del modelo, identificando

las trayectorias causales entre las variables de interés.

Publicaciones especializadas de los últimos años: Investigación sobre la literatura existente

del la aplicación del AT que están enfocados en el área de la salud, en diferentes fuentes de

información.
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Exploración del dataset en R: Se llevó a cabo mediante el uso del lenguaje de programación

R. En este periodo, se empleo diversas técnicas y funciones en R para analizar, visualizar y

comprender los datos contenidos en el conjunto de datos.

Preprocesamiento del dataset en R: Consistió en la aplicación de técnicas de limpieza y

transformación de datos mediante el uso del lenguaje de programación R. Durante esta

etapa, se llevarón a cabo diversas operaciones para garantizar la calidad y la preparación

adecuada de los datos antes de realizar el estudio.

Diseñar el modelo gráfico causal en R: En este proceso, se implemento las estructuras y

relaciones causales definidas previamente en el AT. Se emplearon las funciones y paquetes

especı́ficos de R dedicados a la construcción y visualización de modelos gráficos causales,

asegurando ası́ una representación clara y precisa de las interacciones entre las variables

del estudio.

Realización de pruebas con el dataset: Se aplicó el modelo gráfico causal previamente

diseñado, para ello, se evaluó la efectividad del modelo al utilizar el conjunto de datos,

verificando la coherencia y validez de las relaciones causales propuestas.

Análisis y comparación de los resultados: Este análisis se llevó a cabo mediante una compa-

ración con un modelo gráfico alternativo (redes bayesianas). Además, se verifico los resul-

tados obtenidos consultando con un biólogo experto en el tema de estudio. La combinación

de estas evaluaciones permitió una comprensión más completa y robusta de los hallazgos

del estudio.
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1.8. Cronograma de actividades

Tabla 1.1. Lista de actividades.

No. Actividad
2023 2024 2025

S1 S2 S3 S4 S5 S6

1 Revisión de literatura ✓ ✓ ✓ ✓

2 Redacción y presentación del protocolo ✓ ✓

3 Definición del modelo gráfico causal ✓ ✓ ✓

4 Exploración del conjunto de datos ✓ ✓

5 Preprocesamiento del conjunto de datos ✓ ✓

6 Diseñar el modelo gráfico causal ✓ ✓

7 Realizar pruebas con el modelo diseñado ✓ ✓

8 Análisis y comparación de resultados ✓ ✓

9 Redacción y envı́o de artı́culo ✓ ✓ ✓

10 Redacción y revisión de la tesis ✓ ✓ ✓ ✓

11 Presentación y defensa de la tesis ✓
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Benavent-Nuñez, D., Colomer-Mascaró, J., Quecedo-Gutiérrez, L., Gol-Montserrat, J., & Del Llano-
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biomédica de causalidad. Revista Electrónica Dr. Zoilo E. Marinello Vidaurreta, 44(4), 1-9.

http://revzoilomarinello.sld.cu/index.php/zmv/article/view/1846

Salas, J., Angulo, L., & Mendez, E. (2022). Vaginosis bacteriana: actualización y novedad te-
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Hacia un modelo gráfico causal para el análisis de la vaginosis

bacteriana

Maricela Garcı́a Avalos1; Juana Canul Reich1; Lil Marı́a Xibai Rodrı́guez-Henrı́quez2; Erick Nati-

vidad De la Cruz Hernández1.

Resumen El Análisis de Trayectorias (AT) es una técnica de Estadı́stica Multivariante que

estudia los efectos directos (causales) e indirectos de un conjunto de variables observables a

través del análisis de correlaciones. Este estudio aplica AT a un conjunto de datos sobre la Vagi-

nosis Bacteriana (VB) en mujeres embarazadas, el cual tiene tres tipos de diagnósticos. Aunque

se han realizado investigaciones sobre las bacterias asociadas a la VB utilizando métodos co-

mo selección de variables, agrupaciones y reglas de asociación, el AT no ha sido utilizado como

herramienta visual para detectar las variables coexistentes que varı́an de una mujer a otra. Se pre-

senta un Modelo Gráfico Causal (MGC) que se basa en un modelo teórico derivado de la matriz

de correlación de Pearson y métricas estadı́sticas. Este modelo muestra las variables que influ-

yen en el diagnóstico de VB, identificando las bacterias relevantes: Mycoplasma Hominis (Mh),

Atopobium Vaginae (Av), Gardnerella Vaginalis (Gv), Megasphaera Tipo 1 (MT1) y Bacteria Aso-

ciada a Vaginosis Bacteriana Tipo 2 (BVBA2). La validez biológica del modelo fue evaluada por

un experto en biologı́a. El análisis se llevó a cabo utilizando el software R.

Palabras clave: Vaginosis Bacteriana, Mujeres Embarazadas, Métricas Estadı́sticas, Correla-

ción, Análisis de Trayectoria

Institución de adscripción: 1 Universidad Juárez Autónoma de Tabasco, 2 Instituto Nacional

de Astrofı́sica, Óptica y Electrónica.
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2.1. Introducción

La investigación cientı́fica en medicina es importante para mejorar el diagnóstico y tratamiento

de enfermedades. Se divide en tres tipos: investigación biomédica, que estudia los mecanismos

biológicos; investigación clı́nica, que evalúa intervenciones en pacientes; e investigación en salud

pública, que analiza factores sociales que afectan la salud (Mendoza-Sánchez et al., 2023). La VB

es una afección común en mujeres en edad fértil, especialmente en aquellas sexualmente activas,

y puede presentarse de forma asintomática o sintomática. El sı́ntoma más destacado en las mu-

jeres con sı́ntomas es el flujo vaginal anormal, que puede variar en color (gris o verde) y presenta

un olor caracterı́stico a pescado (Sanchez-Garcia et al., 2019). En biologı́a, se ha observado que

múltiples bacterias son responsables de la aparición de la VB, y que la composición de estas

bacterias puede variar entre mujeres. Este estudio tiene como objetivo identificar las variables

coexistentes que influyen en el diagnóstico de la VB. Está enfermedad puede ser influenciada por

fluctuaciones hormonales durante el embarazo, que alteran la microbiota vaginal. La VB en este

perı́odo se asocia con un mayor riesgo de complicaciones obstétricas, como parto prematuro,

ruptura prematura de membranas y endometritis puerperal. Por ello, es crucial monitorear y tratar

esta condición en mujeres embarazadas para reducir los riesgos obstétricos (Morelli-Martı́nez y

Gamboa-Miranda, 2022).

La VB puede aumentar la susceptibilidad a infecciones de transmisión sexual, como el Virus

del Papiloma Humano (VPH). Diversos estudios, tanto transversales como longitudinales, han

investigado la relación; sin embargo, no han encontrado asociaciones significativas en estudios

transversales entre la VB y VPH (Sanchez-Garcia et al., 2019).

En el estudio de la VB en mujeres sexualmente activas se han utilizado diversos enfoques

metodológicos. Uno de ellos es la selección de atributos (Pérez-Gómez, Canul-Reich, Hernández-

Torruco y Hernández-Ocaña, 2020), que identifica las variables más relevantes para predecir un

diagnóstico positivo. Otro enfoque es el análisis de agrupaciones (Hernández-Gómez et al., 2023),

que determina grupos de bacterias asociadas con el diagnóstico, observando variaciones entre

estos grupos. Además, se han aplicado reglas de asociación para identificar factores coexistentes

que contribuyen al estado positivo de la VB (De la Cruz-Ruiz et al., 2024). Estos métodos buscan

aclarar las variables bacterianas que influyen en el diagnóstico de esta condición.
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Los autores Álvarez-Vega et al., 2020 consideran que las tecnologı́as tienen el potencial de

mejorar los sistemas de salud al analizar grandes cantidades de datos clı́nicos para crear modelos

predictivos, de tamizaje y diagnósticos. Los gráficos estadı́sticos (Sagaró-del-Campo y Zamora-

Matamoros, 2019) son herramientas indispensables en el análisis exploratorio de datos en las

ciencias biomédicas, ya que ayudan a identificar relaciones entre múltiples variables. Por otro

lado, los Modelos de Ecuaciones Estructurales (MEE) en estadı́stica multivariante nos permiten

comprender las relaciones entre variables observables y latentes (variables no observables). El

Análisis de Trayectorias es una técnica derivada del MEE que explora los efectos directos (cau-

sales) e indirectos de las variables observables y permite comprender a través de un MGC, las

interacciones entre múltiples variables del sistema (Lepera, 2021).

En este trabajo se utilizó un conjunto de datos de mujeres embarazadas de zonas rurales y ur-

banas que acudieron a una revisión ginecológica, donde se realizaron la prueba para el diagnósti-

co de VB. Se aplica el AT a estos datos para obtener un MGC que ayude a visualizar las variables

coexistentes que influyen en el diagnóstico de VB.

2.2. Materiales y métodos

2.2.1. Matriz de correlación

Una matriz de correlación es una representación tabular que contiene los coeficientes de co-

rrelación entre distintas variables que indica la fuerza y dirección de la relación entre pares de

variables. La correlación oscila entre -1 y 1, (Molina-Arias et al., 2021) donde:

Un valor de 1 indica una correlación positiva perfecta, lo que significa que las variables

tienden a aumentar juntas.

Un valor de -1 indica una correlación negativa perfecta lo que significa que una variable

tiende a aumentar, mientras que la otra tiende a disminuir.

Un valor de 0 indica que no existe correlación entre las variables.
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2.2.2. Modelo de ecuaciones estructurales

Los MEE engloba un conjunto de técnicas estadı́sticas multivariantes diseñadas para examinar la

relación de dependencia o causalidad entre las variables observables y latentes (no observables).

La Figura 4.2, presenta la nomenclatura utilizada para representar gráficamente un MEE (Iglesias

Labraca y Reche Lorite, 2021).

Figura 2.1. Nomenclatura de modelo de ecuaciones estructurales.

Existen tres categorı́as de MEE: Análisis de trayectoria, análisis factorial y modelo general

de ecuaciones estructurales (Barbeau et al., 2019; Iglesias Labraca y Reche Lorite, 2021). El AT

es una técnica de la estadı́stica multivariante que se centra en examinar los efectos causales e

indirectos de un grupo de variables observables sobre otras variables mediante el análisis de sus

correlaciones (Lepera, 2021). Dicho análisis se plasma visualmente mediante el MGC que es una

representación gráfica, siguiendo sı́mbolos y convenciones matemáticas.

2.2.3. Métricas estadı́sticas de MEE

En estadı́stica, los ı́ndices de ajuste (métricas) se utilizan para evaluar el rendimiento de los

modelos en conjuntos de datos observados. Los ı́ndices proporcionan una medida cuantitativa de

la calidad del modelo y ayudan a determinar si el modelo describe o predice adecuadamente los

datos.

La Tabla 3.1 muestra algunas de las métricas comunes utilizadas en MEE, en particular para

17

U
niversidad Juárez A

utónom
a de Tabasco. 

M
éxico.
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AT (Jordán-Muiños, 2021; Lepera, 2021), lo que nos permite verificar si el modelo teórico pro-

puesto representa adecuadamente la estructura subyacente en los datos.

Tabla 2.1. Métricas estadı́sticas.

Abreviaturas Significado Criterio

RMSEA Error cuadrático medio de aproximación <0.05

SRMR Raı́z cuadrática media normalizada residual <0.05

GFI Índice de bondad de ajuste ≥0.95

NFI Índice de ajuste normalizado ≥0.95

CFI Índice de ajuste comparativo ≥0.95

Los ı́ndices RMSEA y SRMR se conocen como ı́ndices absolutos de ajuste y revelan hasta

qué punto el modelo representado en la matriz de covarianzas coincide con el modelo implı́cito.

Cuanto menor sea el resultado, mejor será la calidad del ajuste del modelo. Por otro lado, CFI,

NFI y GFI, se denominan ı́ndices de ajuste incrementales y evalúan cómo mejora un modelo

propuesto en comparación con un modelo base (Jordán-Muiños, 2021).

2.3. Estudio experimental

En este estudio se utilizó el lenguaje de programación R, que es un software gratuito de análi-

sis estadı́stico (Jahuey-Martinez et al., 2022), que se ha consolidado como la plataforma estadı́sti-

ca utilizada para el análisis de datos. Para el desarrollo del estudio, se inició con la exploración de

la estructura de los datos, lo que implicó la eliminación de variables no relacionadas con la VB.

Se abordaron también los valores atı́picos, que se encontraban fuera del rango normal de cada

variable. A continuación, se realizó la imputación de valores, reemplazando los datos faltantes

mediante métodos estadı́sticos. Posteriormente, se calculó la matriz de correlación, obteniendo

los coeficientes de correlación entre las variables. Se diseñó un MGC que ilustra las relaciones

entre las variables, basado en la matriz de correlación, el modelo teórico y las métricas estadı́sti-

cas. Finalmente, el MGC fue validado por personal del laboratorio con experiencia clı́nica en el

área, asegurando su precisión y relevancia.
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2.3.1. Conjunto de datos VB

El conjunto de datos se construyó con información de mujeres embarazadas de comunida-

des rurales y urbanas del estado de Tabasco, sureste de México. Las pacientes se sometieron a

un estudio de diagnóstico de VB. Este conjunto de datos incluye información sociodemográfica,

bacterias, el diagnóstico de VB, entre otros. La recopilación de los datos se realizó durante las

campañas de embarazo saludable (agosto 2018-enero 2020), llevadas a cabo por un investiga-

dor biólogo de la División Académica Multidisciplinaria de Comalcalco (DAMC) de la Universidad

Juárez Autónoma de Tabasco (UJAT).

2.3.2. Estructura del conjunto de datos

El análisis exploratorio de datos es un enfoque que utiliza estadı́sticas descriptivas y herra-

mientas gráficas para obtener una comprensión profunda de un conjunto de datos. Su objetivo es

identificar las caracterı́sticas del conjunto, como la presencia de valores perdidos y atı́picos, los

cuales deben ser abordados para mejorar la calidad y la validez de los resultados obtenidos en el

análisis posterior (Bouza, 2023). En el análisis exploratorio de datos se identificaron 87 atributos

y 132 instancias, de los cuales 41 eran atributos categóricos y 46 atributos numéricos. El atribu-

to clase (Diagnóstico de Vaginosis Bacteriana sin Mycoplasma Hominis, DxVBNoMh) se dividió

en tres categorı́as: Vaginosis Bacteriana Positivo (VB+), que indica la presencia de la condición;

Indeterminado, para casos sin un diagnóstico claro; y Microbiota Normal (VB-), que señala la au-

sencia de la condición. Se registraron 609 valores faltantes y 143 valores atı́picos en el conjunto

de datos.

2.3.3. Eliminación de atributos

Durante el análisis se identificaron variables que no están relacionadas con la VB, esto se

verificó con el área clı́nico-biológica quien fue creador de los datos. Al tener este conocimiento se

decidió eliminar tales variables, en particular se descartó todas las variables relacionadas con el

VPH. Ası́, de los 87 atributos originales, se obtuvo 72 variables con 132 observaciones.

19

U
niversidad Juárez A

utónom
a de Tabasco. 

M
éxico.
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2.3.4. Valores atı́picos

El diagrama de caja fue desarrollado por Tukey en 1977 como una herramienta para el análisis

exploratorio de datos. Se utiliza para resumir y comparar distribuciones basándose en sus valo-

res extremos (máximo y mı́nimo), ası́ como en la mediana y los cuartiles. Este gráfico también

se conoce como diagrama de caja y bigotes (Madrid et al., 2022). Se implementó la técnica es-

tadı́stica en el conjunto de datos para identificar los valores atı́picos, resultando en la detección

de 143 valores atı́picos. A pesar de que estos datos se encuentran fuera del rango normal en

las variables, corresponden a pacientes que presentan otras enfermedades. Tras consulta con un

biólogo experto en el área, se determinó que era pertinente mantener estos valores originales en

el conjunto de datos.

2.3.5. Valores faltantes

La imputación de datos faltantes es el proceso que utiliza la información disponible en la

muestra para asignar un valor a las variables con datos ausentes. Su objetivo es crear un conjunto

de datos completo para el análisis que se desea realizar. La imputación por media, que consiste

en utilizar el promedio de una variable, es una técnica estadı́stica aplicada para manejar valores

faltantes en variables numéricas (Contreras-Cueva et al., 2024). Por otro lado, la imputación por

moda, que se refiere a la frecuencia más común de una variable, es una técnica estadı́stica

empleada para abordar valores ausentes en variables categóricas (Mejı́a-Peñafiel et al., 2024).

En el análisis se detectaron 609 datos perdidos distribuidos en 47 variables, que corres-

pondı́an a atributos tanto categóricos como numéricos. Para imputar los datos faltantes en las

variables categóricas utilizando la moda, primero se identificó el dato ausente. Luego, se emplea-

ron los datos restantes de esa variable, limitándose a aquellos que correspondı́an al diagnóstico

(VB+, Indeterminado o VB-) relacionado con el dato ausente. Se calculó la moda y, finalmente, se

sustituyó el valor en el dato perdido. Por ejemplo, en la Tabla 3.2 se muestran los datos imputados

de las primeras diez instancias de la variable uso de anticonceptivo (Anticoncepcion). La colum-

na DxVBNoMh indica el diagnóstico de VB, donde 1 representa VB+, 2 indica indeterminado y 3

corresponde a VB-.
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Tabla 2.2. Datos imputados con la moda del atributo categórico de Anticoncepcion y diagnóstico de VB.

Instancias Datos originales Datos imputados DxVBNoMh

1 NA 2 3

2 NA 2 1

3 NA 2 3

4 NA 2 3

5 2 2 3

6 NA 2 3

7 2 2 3

8 2 2 3

9 2 2 3

10 1 1 3

Para imputar los datos perdidos en las variables numéricas con la media, se siguió un proceso

similar. Primero, se identificó el dato ausente y se utilizaron los datos restantes de la variable,

restringiéndose a aquellos que correspondı́an al diagnóstico relacionado (1 representando VB+,

2 indicando indeterminado y 3 correspondiente a VB-). Luego, se calculó la media y se sustituyó el

valor en el dato faltante. La Tabla 3.3 presenta los datos imputados de las primeras diez instancias

del atributo inicio sexual (InicioSexual).
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Tabla 2.3. Datos imputados con media del atributo numérico InicioSexual y diagnóstico de VB.

Instancias Datos originales Datos imputados DxVBNoMh

1 NA 18.0137 3

2 NA 17.5000 1

3 NA 18.0137 3

4 NA 18.0137 3

5 NA 18.0137 3

6 NA 18.0137 3

7 NA 18.0137 3

8 NA 18.0137 3

9 NA 18.0137 3

10 NA 18.0137 3

2.3.6. Matriz de correlación de Pearson

Para determinar las relaciones entre las variables, se formaron varios grupos a partir del con-

junto de datos, incluyendo cada uno el atributo de clase. Se calculó la matriz de correlación de

Pearson para cada grupo con el objetivo de visualizar la relación de cada variable con el DxVB-

NoMh (razón principal para formar los grupos). La Figura 4.3 presenta las matrices de correlación

de dos de los grupos formados. En la matriz de la izquierda se resaltan cuatro variables (Av,

Gv, MT1 y BVAB2) con coeficientes de correlación significativos, mientras que en la matriz de la

derecha solo se observa una variable (Mh) relevante.

Después de calcular las matrices de correlación para cada grupo, se seleccionaron las va-

riables que tenı́an una correlación negativa ≤ −0.39 y correlación positiva ≥ 0.54 con respecto

al atributo de clase. Se formó un grupo que incluye todas las variables que cumplen con estos

criterios de coeficiente de correlación. La Figura 4.4 muestra la matriz de correlación triangular

superior de las variables seleccionadas (Mh, Av, Gv, MT1, BVAB2) y el DxVBNoMh. La diagonal

principal de la matriz, que va de la esquina superior izquierda a la esquina inferior derecha, está

formada por unos, esto indica una correlación perfecta de una variable consigo misma.
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Figura 2.2. Conjuntos de matrices de correlación.

Figura 2.3. Matriz de correlación de los atributos relevantes.
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2.3.7. Modelo gráfico causal

El desarrollo de un modelo gráfico causal requiere la determinación del modelo teórico basa-

do en la matriz de correlación. Se inicia presentando modelos teóricos simples, que involucran

únicamente una variable y el atributo de clase. Los modelos teóricos simples Ec. (2.1), Ec. (2.2),

Ec. (2.3), Ec. (2.4) y Ec. (2.5) se representan en los diagramas a), b), c), d) y e), de la Figura 4.5,

respectivamente.

Mod1←′ DxVBNoMh ∼ Av′ (2.1)

Mod2←′ DxVBNoMh ∼ Gv′ (2.2)

Mod3←′ DxVBNoMh ∼ MT1′ (2.3)

Mod4←′ DxVBNoMh ∼ BVAB2′ (2.4)

Mod5←′ DxVBNoMh ∼ Mh′ (2.5)

Figura 2.4. Modelos gráficos causales simples. Abreviaturas: BVA representa BVAB2 y DVB representa DxVBNoMh.
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Para evaluar el ajuste de los MGC simples Ec. (2.1), Ec. (2.2), Ec. (2.3), Ec. (2.4) y Ec. (2.5),

se calcularon las métricas estadı́sticas presentadas en la Tabla 1. Los valores obtenidos de las

métricas para los cinco modelos teóricos son: RMSEA = 0.000, SRMR = 0.000, GFI = 1.000, NFI

= 1.000 y CFI = 1.000, todos dentro de los rangos esperados de acuerdo con la Tabla 3.1 .

La Figura 4.5 muestra las relaciones causales individuales entre las variables Av, Gv, MT1,

BVA y Mh respecto al diagnóstico de DVB, ası́ como los coeficientes de las trayectorias: 0.63,

0.39, 0.84, 0.78 y -0.54, respectivamente. Los coeficientes positivos indican que, a medida que

aumentan las bacterias, también incrementa la probabilidad de obtener el DVB. En cambio, el

coeficiente negativo indica que la reducción de la bacteria provoca un aumento en la probabilidad

de tener el diagnóstico de VB.

Después de analizar los MGC simples, se aplica el mismo AT para desarrollar un MGC que

incluye las variables relevantes junto con el atributo de clase, con el fin de visualizar las relacio-

nes que se determinan al basarnos en la matriz de correlación de la Figura 4.4. La obtención

del modelo teórico Ec. (2.6), se construyó de la siguiente forma: comenzamos considerando el

DxVBNoMh en relación con las variables predictoras Mh, MT1, BVAB2, Av y Gv, es decir la pri-

mera relación. Luego, se crearon las demás relaciones basándose en la variable MT1 (por estar

más correlacionada con el diagnóstico de VB) y las otras variables restantes, respecto al atributo

clase.

ModC←

′DxVBNoMh ∼ Mh + Av + Gv + MT1 + BVAB2

MT1 ∼ Mh

MT1 ∼ Av

MT1 ∼ Gv

MT1 ∼ BVAB2′

(2.6)

A medida que se añadı́an relaciones, se calculaban las métricas estadı́sticas para verificar

que se cumplı́an las condiciones enumeradas en Tabla 3.1. Los valores obtenidos de las métricas

del modelo EC. (2.6), que abarca todos los modelos teóricos, son: RMSEA=0.000, SRMR=0.000,

GFI=1.000 , NFI=1.000 y CFI=1.000, estos valores indican que el modelo teórico está dentro de
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los rangos esperados de la Tabla 3.1.

El modelo Ec. (2.6) permitió desarrollar el MGC mostrado en la Figura 2.5, que ilustra las

relaciones causales o directas (lı́neas continuas) entre todas las variables y el diagnóstico de VB,

ası́ como las covariaciones (lı́neas discontinuas). Las relaciones causales desde las variables

Mh, Av, Gv, BVA y MT1 hacia DVB presentan coeficientes de -0.16, 0.14, -0.04, 0.35 y 0.46,

respectivamente. Además, se identifican relaciones indirectas, como la conexión entre BVA y

DVB a través de MT1, donde MT1 actúa como variable intermedia, con coeficientes de 0.46. Por

otro lado, aunque la variable Gv muestra una asociación débil (coeficiente es -0.04) con DVB,

su reducción está relacionada con un aumento en la presencia de otras bacterias vinculadas al

diagnóstico de VB.

Figura 2.5. Modelos gráficos causal de las variables relevantes.

2.3.8. Validación biológica del MGC

El MGC es una herramienta visual que ilustra las relaciones entre las variables y el diagnósti-

co de VB, facilitando la identificación de las bacterias coexistentes Mh, Av, Gv, BVA y MT1 que

influyen en el DVB, las cuales son frecuentes según la literatura Salas et al., 2022. El MGC mues-
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tra que la bacteria Gv es la que presenta la menor asociación causal con el DVB, dado que su

coeficiente es el más pequeño y negativo. No obstante, Gv tiene una mejor relación con otras

bacterias asociadas al DVB.

2.4. Resultados

En este estudio se aplicó el método de AT debido a la presencia de variables observables en el

conjunto de datos de mujeres embarazadas con diagnóstico de VB, que incluye 87 variables y 132

observaciones. El atributo de clase abarca tres categorı́as: Vaginosis Bacteriana, Indeterminado

y Microbiota Normal. Se trabajó con 72 variables y 132 instancias. La matriz de correlación del

conjunto permitió identificar relaciones significativas entre las variables y el atributo de clase, lo

que facilitó la determinación de los modelos Ec. (2.1) a Ec. (2.6). Estos modelos fueron evaluados

mediante métricas estadı́sticas, contribuyendo a la construcción de modelos gráficos causales

ilustrados en las Figuras 4.5 y 2.5. Las variables obtenidas en el análisis de correlación son MT1,

BVA, Av, Gv y Mh, las cuales se visualizan en los MGC con respecto a la condición. Además, se

muestran las relaciones causales e indirectas entre las variables y el diagnóstico, ası́ como los

coeficientes de trayectorias.

2.5. Conclusiones

En este estudio, se utilizó el método de AT debido a que el conjunto de datos de mujeres em-

barazadas con diagnóstico de VB consta de variables observables. Se trabajó con 72 variables

y 132 instancias. El AT se aplicó a partir del análisis de correlación, lo que permitió identificar

relaciones significativas con el atributo de clase y facilitar la formulación de modelos evaluados

mediante métricas estadı́sticas. Las variables obtenidas en el análisis de correlación MT1, BVA,

Av, Gv y Mh se visualizaron en los MGC en relación con el DVB. Además, se mostraron las rela-

ciones causales e indirectas entre las variables y el diagnóstico de VB, ası́ como los coeficientes

de trayectoria. Estas variables están asociadas a la VB, conforme a lo indicado en la literatura.
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Modelo gráfico causal de la vaginosis bacteriana en mujeres

embarazadas

Maricela Garcı́a Avalos1; Juana Canul Reich1; Lil Marı́a Xibai Rodrı́guez-Henrı́quez2,3; Erick Nati-

vidad De la Cruz Hernández1.

Resumen Este estudio desarrolló un Modelo Gráfico Causal (MGC) para analizar la Vagino-

sis Bacteriana (VB), una condición causada por un desequilibrio en la microbiota vaginal, cuya

composición bacteriana varı́a entre mujeres. Mientras que estudios previos utilizaron selección

de variables, agrupamiento y reglas de asociación para identificar bacterias asociadas a la VB,

estos enfoques carecen de herramientas visuales para explorar relaciones causales y determinar

cuáles son las más relevantes. En contraste, el MGC generado en este estudio permite la visuali-

zación de las bacterias asociadas y sus vı́nculos causales, identificando ası́ las más influyentes.

Se empleó el Análisis de Trayectorias (AT), un método estadı́stico de modelado de ecuaciones

estructurales, para construir el MGC, con énfasis en variables observables y en la evaluación de

efectos directos e indirectos mediante correlaciones y covarianzas. El AT se aplicó a datos de

diagnóstico de VB en mujeres embarazadas que asistieron a consultas ginecológicas en Tabas-

co, México. El MGC, construido a partir de un modelo teórico basado en la matriz de correlación

de Spearman, fue validado mediante métricas estadı́sticas y por un experto clı́nico-biológico. El

modelo resultante resalta las bacterias que influyen en el diagnóstico de VB, especı́ficamente

Mycoplasma hominis (Mh), Atopobium vaginae (Av), Gardnerella vaginalis (Gv), Megasphaera

Phylotype 1 (MT1) y Bacteria Asociada con Vaginosis Bacteriana Tipo 2 (BVAB2). Entre ellas,

MT1 y BVAB2 mostraron la asociación más fuerte con la VB.

Palabras clave: Análisis de Trayectorias; Matriz de Correlación; Variabilidad; Métricas Es-

tadı́sticas

Institución de adscripción: 1 Universidad Juárez Autónoma de Tabasco, 2 Instituto Nacional

de Astrofı́sica, Óptica y Electrónica, 3 Secretarı́a de Ciencia, Humanidades, Tecnologı́a e Innova-

ción.
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3.1. Introducción

La Vaginosis Bacteriana (VB) es un trastorno microbiológico común en mujeres en edad repro-

ductiva, que afecta a más del 30 % de la población, con sı́ntomas presentes en aproximadamente

la mitad de los casos (Cameron et al., 2023; Salas et al., 2022). Cuando es sintomática, la VB se

manifiesta como una secreción vaginal homogénea y maloliente, con un caracterı́stico olor a pes-

cado que se intensifica después de las relaciones sexuales (Morelli-Martı́nez y Gamboa-Miranda,

2022; Sanchez-Garcia et al., 2019).

Además del impacto en la calidad de vida de las mujeres, la VB está asociada con un desequi-

librio en la microbiota vaginal, lo que puede derivar en complicaciones ginecológicas y obstétricas

(Morelli-Martı́nez y Gamboa-Miranda, 2022). La VB no es causada por un único patógeno, sino

por un consorcio de bacterias anaerobias, siendo Gardnerella vaginalis la especie más frecuen-

temente asociada (K. González et al., 2024). Este estudio tiene como objetivo identificar especies

bacterianas coexistentes que influyen en el diagnóstico de VB en mujeres embarazadas.

Las técnicas de aprendizaje automático, incluyendo selección de atributos, agrupamiento y

reglas de asociación, han sido utilizadas para identificar bacterias asociadas con la VB (De la

Cruz-Ruiz et al., 2024; Hernández-Gómez et al., 2023; Pérez-Gómez, Canul-Reich y De la Cruz-

Hernández, 2020). Estos enfoques ayudan a analizar grandes conjuntos de datos, mejorando la

eficiencia diagnóstica y las estrategias de tratamiento (Álvarez-Vega et al., 2020). Sin embargo,

aunque estos métodos identifican asociaciones relevantes, carecen de herramientas visuales para

representar relaciones causales y determinar qué bacterias son más influyentes. Incorporar tales

representaciones apoyarı́a a los profesionales de la salud en la realización de diagnósticos más

precisos y en la definición de tratamientos adecuados para mujeres embarazadas con VB.

El Análisis de Trayectorias (AT) es un método estadı́stico multivariante dentro del modelado de

ecuaciones estructurales que examina efectos directos e indirectos entre variables observables,

utilizando correlaciones y covarianzas (Brand, 2021; Sagaró-del-Campo y Zamora-Matamoros,

2019; Sucar, 2021). En este estudio, el AT se aplicó mediante el software R (Jahuey-Martinez et

al., 2022) a datos de diagnóstico de VB en mujeres embarazadas de Tabasco, México. El Modelo

Gráfico Causal (MGC) resultante identificó cinco bacterias que influyen en el diagnóstico de VB:

Mycoplasma hominis (Mh), Atopobium vaginae (Av), Gardnerella vaginalis (Gv), Megasphaera
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Phylotype 1 (MT1) y Bacterias Asociadas con Vaginosis Bacteriana Tipo 2 (BVAB2). Las primeras

cuatro bacterias coinciden con hallazgos previos de modelos de aprendizaje automático (De la

Cruz-Ruiz et al., 2024; Hernández-Gómez et al., 2023; Pérez-Gómez, Canul-Reich y De la Cruz-

Hernández, 2020).

A diferencia de técnicas anteriores, nuestro MGC proporciona un análisis causal más pro-

fundo, revelando que MT1 y BVAB2 son las bacterias más influyentes en el diagnóstico de VB,

con valores de efecto total de 0.4900 y 0.5750, respectivamente. En contraste, los valores de

Mh (-0.1937), Av (0.2627) y Gv (0.0482) reflejan contribuciones diferenciadas: Mh presenta una

asociación inversa, Av una influencia moderada y Gv una participación baja.

Este estudio se describe en el resto del artı́culo de la siguiente manera: La Sección 4.2 pre-

senta los materiales y métodos utilizados. La Sección 4.3 describe el estudio experimental, el

preprocesamiento de datos y la aplicación del Análisis de Trayectorias para construir el Modelo

Gráfico Causal. La Sección 4.4 reporta los resultados con énfasis en las bacterias más influyentes

en el diagnóstico de la Vaginosis Bacteriana. La Sección 4.5 discute los hallazgos en relación con

estudios previos. Finalmente, la Sección 4.6 expone las conclusiones del estudio.

3.2. Materiales y métodos

3.2.1. Matriz de correlación de Spearman

La correlación determina la relación entre dos variables cuantitativas, evaluando tanto la direc-

ción como la intensidad. La covarianza mide cómo dos variables aleatorias varı́an conjuntamente

y, mediante la estandarización, se obtienen los coeficientes de correlación (Molina-Arias et al.,

2021).

Estos coeficientes oscilan entre -1 y 1, donde 0 indica ausencia de correlación. Un valor positi-

vo representa una relación directa, mientras que un valor negativo denota una correlación inversa

(Molina-Arias et al., 2021).

El coeficiente de correlación de Spearman (Apaza et al., 2022; Mendivelso y Rodrı́guez, 2021),

a diferencia del de Pearson, no requiere normalidad ni una relación estrictamente lineal. Se calcula

utilizando la Ecuación (3.1).
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Capı́tulo 3. Modelo gráfico causal de la vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas

Figura 3.1. Representación gráfica del modelo AT, que ilustra las relaciones causales entre variables mediante efectos
y asociaciones observables, adaptado de Brand, 2021; Civelek, 2018.

ρs = 1− 6
∑

d2i
n(n2 − 1)

(3.1)

donde:

ρs: Coeficiente de correlación de Spearman.

di: Diferencia entre los rangos de los pares de observaciones.

n: Número total de observaciones.

3.2.2. Análisis de trayectorias

Los Modelos de Ecuaciones Estructurales (MES) son herramientas estadı́sticas multivarian-

tes, también conocidas como análisis de estructuras de covarianza, que examinan relaciones

directas (causales) e indirectas entre variables. Los MES incorporan tanto variables observables

como latentes, siendo el Análisis de Trayectorias (AT) un método especı́ficamente enfocado en

las variables observables, identificando efectos directos e indirectos entre ellas (Civelek, 2018;

Lepera, 2021).

Las convenciones gráficas del modelo AT (Brand, 2021; Civelek, 2018) se ilustran en la Figu-

ra 3.1, la cual representa visualmente las relaciones causales entre variables a través de asocia-

ciones observables.

En el AT, las variables se clasifican en dos tipos (Barbeau et al., 2019; Civelek, 2018):
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Capı́tulo 3. Modelo gráfico causal de la vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas

Endógenas: Afectadas por otras variables dentro del modelo.

Exógenas: No están influenciadas por otras variables en el mismo contexto.

Tipos de efectos en un diagrama de trayectorias, clasificados según su influencia en las inter-

acciones entre variables (Brand, 2021; Civelek, 2018):

Efecto directo: Influencia de una variable sobre otra sin intermediarios.

Efecto indirecto: Una variable mediadora conecta las variables independiente y dependiente.

Efecto total: Suma de los efectos directos e indirectos.

3.2.3. Métricas estadı́sticas en análisis de trayectorias

Las métricas estadı́sticas evalúan el desempeño del modelo en relación con los datos obser-

vados, cuantificando su ajuste y capacidad predictiva. La Tabla 3.1 presenta las métricas utiliza-

das en el AT (Jordán-Muiños, 2021; Lepera, 2021) para evaluar si el modelo teórico representa

adecuadamente la estructura subyacente de los datos.

El RMSEA y el SRMR son ı́ndices de ajuste absoluto que evalúan qué tan bien la matriz de

covarianza se alinea con el modelo implı́cito, donde valores más bajos indican una mejor calidad

de ajuste. El GFI, NFI y CFI son ı́ndices de ajuste incremental que miden las mejoras respecto a

un modelo de referencia (Castillo y Ruiz, 2025; Jordán-Muiños, 2021).

Tabla 3.1. Métricas estadı́sticas para evaluar el ajuste del modelo en el análisis de trayectorias

Métricas Descripción Criterio

RMSEA Error cuadrático medio de aproximación <0.05

SRMR Raı́z cuadrática media normalizada residual <0.05

GFI Índice de bondad de ajuste ≥0.95

NFI Índice de ajuste normalizado ≥0.95

CFI Índice de ajuste comparativo ≥0.95
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Capı́tulo 3. Modelo gráfico causal de la vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas

3.2.4. Prueba de Kolmogorov-Smirnov

En estadı́stica, las pruebas paramétricas y no paramétricas se utilizan ampliamente para el

análisis de datos. Una prueba no paramétrica es la de Kolmogorov-Smirnov, la cual evalúa si una

muestra sigue una distribución normal.

Esta prueba considera dos hipótesis a un nivel de significancia de p ≥ 0.05:

H0: Los datos siguen una distribución normal.

H1: Los datos no siguen una distribución normal.

La estadı́stica de Kolmogorov-Smirnov, presentada en la Ecuación (3.2), mide la máxima dis-

tancia vertical entre funciones de distribución acumulada empı́ricas o entre una función acumula-

da empı́rica y una teórica Luzuriaga et al., 2023; Platas, 2021. La prueba determina si la hipótesis

nula debe ser rechazada en función del nivel de significancia.

Dn = sup
x
|Fn(x)− F (x)| (3.2)

Donde:

Dn: Estadı́stico de Kolmogorov-Smirnov, que mide la distancia máxima.

supx: Supremo (el valor máximo) de las diferencias absolutas entre las funciones.

Fn(x): Función de distribución acumulada empı́rica basada en los datos de la muestra.

F (x): Función de distribución acumulada teórica bajo la hipótesis nula.

3.2.5. Gráficos Q-Q

Los gráficos de cuantiles normales, o gráficos Q-Q, comparan la distribución de un conjunto

de datos con una distribución teórica, como la distribución normal Luzuriaga et al., 2023. En estos

gráficos, los cuantiles de los datos observados se ubican en el eje horizontal, mientras que los

cuantiles esperados de la distribución teórica se colocan en el eje vertical. Cuando los datos

siguen la distribución teórica, los puntos se alinean en forma diagonal. Las desviaciones indican

posibles discrepancias entre el conjunto de datos y el modelo teórico.
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3.2.6. Transformación de datos

Las transformaciones se aplican cuando los datos no siguen una distribución normal, con el

fin de mejorar la estabilidad y la interpretabilidad de los modelos. Las transformaciones aplicadas

en este estudio son Ayala, 2023; Hamasha et al., 2022:

Transformación logarı́tmica: Utilizada para datos positivos con sesgo a la derecha; se puede

añadir una constante si existen valores cero o negativos. Se define en la Ecuación (3.3).

y = log(x+ a). (3.3)

Transformación de raı́z cuadrada: Adecuado para datos de conteo no negativos con una

asimetrı́a moderada hacia la derecha, especialmente cuando la varianza aumenta con la

media, y se representa en la Ecuación (3.4).

y =
√
x. (3.4)

Transformación recı́proca: Ayuda a reducir el impacto de valores grandes, pero no puede

aplicarse a cero, ya que el recı́proco no está definido. Se expresa en la Ecuación (3.5).

y =
1

x
. (3.5)

Transformación Box-Cox: Un enfoque generalizado que requiere datos positivos, expresado

en la Ecuación (3.6).

y =


xλ − 1

λ
, si λ ̸= 0.

log(x), si λ = 0.

(3.6)

Donde x denota el valor original, y el valor transformado, a la constante de desplazamiento y

λ un parámetro estimado a partir de los datos para mejorar la normalidad.
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Capı́tulo 3. Modelo gráfico causal de la vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas

Figura 3.2. Etapas aplicadas durante el desarrollo del análisis.

3.3. Estudio experimental

El estudio se llevó a cabo en dos fases: la primera consistió en el preprocesamiento del con-

junto de datos, y la segunda en la implementación del análisis de trayectorias para construir el

modelo gráfico causal. Todos los análisis se realizaron en R versión 4.3.2 (Windows 11), utilizando

las siguientes funciones y paquetes:

Funciones estadı́sticas.

Lavaan para MES/AT.

SemPlot para la representación gráfica.

El conjunto de datos y los scripts en R están disponibles bajo solicitud.

3.3.1. Preprocesamiento de datos

Como se muestra en la Figura 3.2, el preprocesamiento de los datos involucró cinco pasos: a)

comprender la fuente del conjunto de datos, b) analizar su estructura, c) eliminar variables irrele-

vantes, d) tratar los valores atı́picos, y e) imputar valores faltantes para garantizar consistencia y

preparación analı́tica.

a)Conjunto de datos: Como se muestra en la Figura 3.2, los datos fueron recolectados por

un investigador de la División Académica Multidisciplinaria de Comalcalco (DAMC), Universidad

Juárez Autónoma de Tabasco (UJAT). El conjunto de datos contiene información de mujeres em-

barazadas que participaron en campañas de embarazo saludable (agosto 2018–enero 2020) en

comunidades rurales y urbanas de Tabasco, México. Incluye datos sociodemográficos, presencia

bacteriana y diagnóstico de VB.
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b)Estructura de los datos: Para comprender la estructura del conjunto de datos, se realizó

un análisis exploratorio. La Tabla 3.2 resume sus principales aspectos, mostrando un desbalan-

ce entre clases, con VB- como la clase mayoritaria. Sin embargo, este desbalance no afecta

la metodologı́a de AT, ya que AT se basa en matrices de covarianza o correlación en lugar de

proporciones de clases Brand, 2021; Lepera, 2021.

El conjunto de datos comprende tres clases de diagnóstico de VB:

VB+: VB positiva, indicando presencia de la condición.

Indeterminado: Casos sin un diagnóstico claro.

VB-: Microbiota normal.

Tabla 3.2. Resumen de la estructura de los datos.

Aspecto Descripción

Atributos 87 variables

Instancias 132 observaciones

Tipos de atributos 41 categóricos y 46 numéricos

Observaciones por clase VB+ (32), Indeterminado (5) y VB– (95)

Datos faltantes 609 valores

Valores atı́picos 143 valores

Además de la distribución por clases, los valores faltantes y los valores atı́picos fueron exa-

minados como parte del análisis exploratorio. Se utilizaron diagramas de caja y bigotes para

identificar valores atı́picos, visualizando la distribución a través de valores mı́nimos, primer cuartil,

mediana, tercer cuartil y valores máximos Madrid et al., 2022, ver Figura 3.3.

c)Eliminación de variables: Posteriormente, se realizaron consultas con el equipo clı́nico-

biológico responsable de la creación de los datos para identificar variables no relacionadas con la

VB. Se eliminaron las variables asociadas al Virus del Papiloma Humano (VPH), ya que estudios

previos no encontraron una asociación significativa con la VB Sanchez-Garcia et al., 2019. Este

refinamiento redujo el conjunto de datos a 72 atributos y 132 instancias, conservando únicamente

las variables relevantes para los objetivos del estudio.
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Capı́tulo 3. Modelo gráfico causal de la vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas

Figura 3.3. Diagramas de caja y bigotes de Glu, Col, Trig y Hgb, mostrando la distribución y variabilidad de los niveles
de glucosa, colesterol, triglicéridos y hemoglobina.

d)Tratamiento de valores atı́picos: Para garantizar la calidad y confiabilidad de los resulta-

dos, se abordaron los valores faltantes y los valores atı́picos Bouza, 2023. Un análisis detallado

basado en diagramas de caja identificó valores atı́picos en Glucosa (Glu), Colesterol (Col), Tri-

glicéridos (Trig) y Hemoglobina (Hgb). Estos atributos podrı́an corresponder a valores reales y

reflejar condiciones adicionales de las pacientes; por ello, el equipo clı́nico-biológico recomienda

conservarlos para un análisis más integral. La Figura 3.3 presenta diagramas de caja que ilustran

su distribución y los valores fuera de rango preservados.

e)Imputación de valores: Posteriormente, los valores faltantes fueron tratados mediante impu-

tación, reemplazando las entradas nulas para evitar que los vacı́os afectaran el análisis. Para

variables numéricas (por ejemplo, edad, salario), los valores faltantes se sustituyeron por la me-

dia del atributo, mientras que para variables categóricas (por ejemplo, género, color), se utilizó el

valor más frecuente (moda) Alwateer et al., 2024; Rashid y Gupta, 2021.

En este estudio, la imputación se realizó con base en el diagnóstico de VB. Para variables

categóricas, las instancias completas de cada atributo se agruparon por diagnóstico (VB+, Inde-

terminado o VB-), y la moda de cada grupo se asignó a los valores faltantes correspondientes

a ese diagnóstico especı́fico. Para variables numéricas, se aplicó la media siguiendo un proceso

similar.

Las Tablas 3.3 y 3.4 muestran los datos imputados para las primeras diez observaciones de las
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variables número de embarazos (N.EMBARAZO) y flujo vaginal (FlujoV ). La columna DxVBNoMh

(Diagnóstico de Vaginosis Bacteriana sin Mycoplasma hominis) indica el diagnóstico de VB: 1

para VB+ (positivo), 2 para Indeterminado y 3 para VB- (microbiota normal).

Tabla 3.3. Datos imputados con la media del atributo N.EMBARAZO.

Instancia Valor Original Valor Imputado DxVBNoMh

1 1 1.000000 3

2 NA 2.500000 1

3 NA 2.571429 3

4 NA 2.571429 3

5 2 2.000000 3

6 NA 2.571429 3

7 1 1.000000 3

8 1 1.000000 3

9 1 1.000000 3

10 3 3.000000 3

Tabla 3.4. Datos imputados con la moda del atributo FlujoV.

Instancia Valor Original Valor Imputado DxVBNoMh

1 2 2 3

2 NA 2 1

3 NA 2 3

4 NA 2 3

5 1 1 3

6 NA 2 3

7 1 1 3

8 2 2 3

9 2 2 3

10 2 2 3
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Figura 3.4. Metodologı́a aplicada para el análisis de trayectorias: desde la exploración estadı́stica hasta la evaluación
del modelo gráfico causal.

El conjunto de datos original incluı́a 87 variables y 132 instancias. Después de eliminar los atri-

butos irrelevantes, permanecieron 72 variables, con el mismo número de instancias. Los valores

atı́picos fueron identificados y conservados siguiendo las recomendaciones del equipo clı́nico-

biológico, quienes los consideraron relevantes para la interpretación y el análisis. Los valores

faltantes se imputaron utilizando la moda para las variables categóricas y la media para las varia-

bles numéricas, garantizando la completitud y coherencia para el análisis posterior.

3.3.2. Aplicación del análisis de trayectorias

La Figura 3.4 ilustra los pasos de la segunda fase del estudio, la cual se centró en el análisis

de trayectorias. Esta etapa incluyó: a) evaluación de la variabilidad, b) análisis de la distribución, c)

exploración de la estructura de correlación, d) modelado teórico, e) validación mediante métricas

estadı́sticas, f) construcción del modelo gráfico causal y g) revisión por el equipo experto.

a) Variabilidad: Garantizar la variabilidad de los datos es crucial para la validez del AT, ya

que la estimación de parámetros en el diagrama de trayectorias depende de la varianza y las

covarianzas Castillo y Ruiz, 2025; Lepera, 2021. Por ello, se calculó la varianza para confirmar

que las variables presentaban suficiente variabilidad. La Tabla 3.5 muestra los valores de varianza
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de algunas variables del conjunto de datos.

Tabla 3.5. Varianza de variables ilustrativas en el conjunto de datos.

Atributo Varianza

Edad 74.06

Semanas de gestación (SemanasGesta) 55.83

Glucosa (Glu) 5431.24

Colesterol (Col) 2335.83

Gardnerella vaginalis (Gv ) 116.56

Atopobium vaginae (Av ) 111.25

Bacterias asociadas a Vaginosis Bacteriana Tipo 2 (BVAB2) 92.58

Lactobacillus crispatus (Lcrispatus) 158.32

Lactobacillus iners (Liners) 115.07

Lactobacillus jensenii (Ljensenii) 143.58

b) Distribución Normal: Después de verificar la variabilidad, se analizó la distribución de las va-

riables para determinar si la matriz de correlación de Pearson o la de Spearman serı́a la más ade-

cuada para evaluar las correlaciones. El gráfico Q-Q y la prueba de normalidad de Kolmogorov-

Smirnov evaluaron la adherencia a una distribución normal y se aplicaron a cada atributo del

conjunto de datos, revelando que ninguno presentó normalidad.

Por ejemplo, las Figuras 3.5 y 3.6 muestran los gráficos Q-Q para semanas de gestación

(SemanaGesta) y Atopobium vaginae (Av ), ambos indicando una distribución no normal. Los

resultados de la prueba mostraron p = 0.0001741 con D = 0.18819 para SemanaGesta y p <

2.2 × 10−16 con D = 0.40474 para Av, ambos con valores de p menores a 0.05, confirmando una

desviación de la normalidad.

Se aplicaron diferentes técnicas de transformación, incluyendo logarı́tmica, raı́z cuadrada,

recı́proca y Box-Cox, para mejorar las caracterı́sticas de la distribución. Sin embargo, debido a la

naturaleza de los datos, ninguna logró alcanzar la normalidad. La Tabla 3.6 presenta los valores

p de la prueba de Kolmogorov-Smirnov aplicada a cada variable ilustrativa: semanas de gesta-

ción (SemanasGesta), Mycoplasma hominis (Mh), Atopobium vaginae (Av ), bacterias asociadas
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Figura 3.5. Gráficos Q-Q de SemanasGesta, evaluando la distribución de las semanas de gestación en comparación
con una distribución normal teórica.

a vaginosis bacteriana tipo 2 (BVAB2) y Lactobacillus crispatus (Lcrispatus), antes y después

de la transformación. Los valores N/A indican que la transformación no fue aplicable debido a la

presencia de ceros.

Tabla 3.6. Prueba de Kolmogorov-Smirnov (p-values) antes y después de las transformaciones aplicadas a cada va-
riable ilustrativa.

Atributo Original Logarı́tmica Raı́z cuadrada Recı́proca Box-Cox

SemanasGesta 0.0001741 7.878× 10−5 0.0001983 6.869× 10−6 < 2.2× 10−16

Mh < 2.2× 10−16 < 2.2× 10−16 < 2.2× 10−16 < 2.2× 10−16 < 2.2× 10−16

Av < 2.2× 10−16 < 2.2× 10−16 < 2.2× 10−16 N/A N/A

BVAB2 < 2.2× 10−16 < 2.2× 10−16 < 2.2× 10−16 N/A N/A

Lcrispatus 1.583× 10−7 3.553× 10−12 8.09× 10−9 N/A N/A

c) Matriz de Correlación: Dado que el conjunto de datos no sigue una distribución normal,

se utilizó la matriz de correlación de Spearman para evaluar las relaciones entre las variables

y su asociación con el diagnóstico de VB. Se identificaron cinco variables clave vinculadas al

atributo de clase (DxVBNoMh): Mycoplasma hominis (Mh), Atopobium vaginae (Av ), Gardnerella

vaginalis (Gv ), Megasphaera Phylotype I (MT1) y Bacteria Asociada a Vaginosis Bacteriana Tipo

2 (BVAB2) Garcı́a et al., 2025.

La matriz de correlación presenta los coeficientes entre estas variables y el diagnóstico de
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Figura 3.6. Gráficos Q-Q de Av, evaluando la distribución de Atopobium vaginae en comparación con una distribución
normal teórica.

VB. La Figura 3.7 incluye tres categorı́as diagnósticas: VB+ (presencia de la condición), Indeter-

minado (diagnóstico no claro) y VB- (microbiota normal), mientras que la Figura 3.8 considera

únicamente VB+ y VB-. La comparación de las matrices revela que los valores de correlación

son muy similares, lo que sugiere que la clase Indeterminado tiene un impacto mı́nimo y puede

omitirse sin afectar los resultados.

Para investigar más a fondo la clase Indeterminado, futuras investigaciones realizarán un análi-

sis exploratorio para determinar si existen patrones especı́ficos que justifiquen su inclusión en

modelos diagnósticos refinados. Por lo tanto, la Figura 3.8 constituye la matriz de principal interés

en este estudio. La última columna presenta los coeficientes de correlación entre las variables y

el diagnóstico de VB: DxVBNoMh con Av (-0.70), Gv (-0.41), MT1 (-0.89), BVAB2 (-0.83) y Mh

(0.55). Aunque algunos valores son bajos, su relevancia clı́nica radica en su potencial para apor-

tar información esencial en la toma de decisiones diagnósticas y terapéuticas Cáceres y Ponce,

2023; Poaquiza y Gavilanes, 2022.

d) Modelo Teórico: Con base en la matriz de correlación, se construyó un modelo teórico

como requisito previo para obtener el MGC a partir del conjunto de datos. Este modelo está

representado por la Ecuación (3.7), la cual especifica la estructura del modelo teórico utilizado

para construir el Modelo Gráfico Causal (MGC). El sı́mbolo ∼ denota una relación direccional,

donde la variable a la izquierda se modela como una función de las que aparecen a la derecha.
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Figura 3.7. Matriz de correlación de DxVBNoMh (categorı́as de diagnóstico de VB: VB+, Indeterminado, VB-) y pre-
sencia bacteriana, destacando sus asociaciones.

La primera lı́nea indica que el diagnóstico de VB sin Mycoplasma hominis (DxVBNoMh) se predice

utilizando cinco variables bacterianas: Mh, Av, Gv, MT1 y BVAB2. Las lı́neas posteriores modelan

a MT1 como una variable dependiente influenciada individualmente por cada una de las otras

bacterias, reflejando su papel mediador en la vı́a causal. Esta estructura sugiere que MT1 puede

actuar como un conducto a través del cual otras bacterias ejercen influencia sobre el diagnóstico

de VB.

ModC←

′DxV BNoMh ∼Mh+Av +Gv +MT1 +BV AB2

MT1 ∼Mh

MT1 ∼ Av

MT1 ∼ Gv

MT1 ∼ BV AB2′

(3.7)
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Figura 3.8. Matriz de correlación de DxVBNoMh (categorı́as de diagnóstico de VB: VB+, VB-) y presencia bacteriana,
destacando sus asociaciones.

e) Métricas Estadı́sticas: Después de obtener el modelo teórico, debe evaluarse su ajuste. La

Tabla 3.7 presenta los valores derivados de aplicar las métricas estadı́sticas de la Tabla 3.1 a la

Ecuación (3.7).

Tabla 3.7. Valores de las métricas del modelo.

Indicador Valor Valor Ideal Buen Ajuste

RMSEA 0.00 < 0.05 Sı́

SRMR 0.00 < 0.05 Sı́

GFI 1.00 ≥ 0.95 Sı́

NFI 1.00 ≥ 0.95 Sı́

CFI 1.00 ≥ 0.95 Sı́

f) Modelo Gráfico Causal: Con base en el modelo teórico de la Ecuación (3.7) y las métricas

estadı́sticas de la Tabla 3.7, se construyó el MGC (Figura 3.9) para representar visualmente las

48

U
niversidad Juárez A

utónom
a de Tabasco. 

M
éxico.
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Figura 3.9. Modelo gráfico causal que ilustra las relaciones entre atributos bacterianos predictivos y el diagnóstico de
VB.

relaciones causales e indirectas entre las variables analizadas y su impacto en el DVB. Debido a

simplificaciones en la programación en R, algunas variables fueron abreviadas: DxVBNoMh como

DVB y BVAB2 como BVA. El MGC ilustra relaciones causales e indirectas (lı́neas sólidas) entre

todas las variables y DVB, ası́ como covariaciones (lı́neas punteadas). Los coeficientes de trayec-

toria indican la fuerza de la asociación, con valores cercanos a ±1 representando asociaciones

fuertes y valores próximos a 0 indicando asociaciones débiles.

La relación causal más fuerte observada fue entre MT1 y DVB, con un coeficiente de 0.49,

lo que sugiere que un aumento en el nivel de MT1 se asocia con una mayor probabilidad de

diagnóstico de DVB. La relación causal más débil fue entre Gv y DVB, con un coeficiente de -0.04,

indicando una débil asociación negativa. Además, se identificaron relaciones indirectas, como la

conexión entre BVAB2 y DVB a través de MT1, donde MT1 actúa como variable intermedia, con

coeficientes de 0.50 y 0.49, respectivamente.

Los efectos totales se calcularon sumando los efectos directos e indirectos mediante coefi-

cientes de trayectoria estandarizados Flora et al., 2025; Manzano, 2017. El efecto directo corres-

ponde al coeficiente de trayectoria que vincula una variable con otra, representando su relación
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inmediata. Los efectos indirectos se determinaron multiplicando los coeficientes a lo largo de las

trayectorias causales. La Tabla 3.8 resume los efectos totales de las variables predictoras sobre

el diagnóstico de VB.

Tabla 3.8. Efectos totales de las bacterias con DxVBNoMh (DVB). Con base en la Figura 3.9, el efecto calculado se
obtiene mediante la suma algebraica del efecto directo con el efecto indirecto, el cual a su vez se obtiene multiplicando
los coeficientes de las flechas.

Atributos Efecto Calculado Efectos Totales en DVB

Mh −0.13 + (−0.13× 0.49) −0.1937

Av 0.15 + (0.23× 0.49) 0.2627

Gv −0.04 + (0.18× 0.49) 0.0482

MT1 0.49 0.4900

BVAB2 0.33 + (0.50× 0.49) 0.5750

Una interpretación de la Tabla 3.8 se presenta a continuación:

Mh (-0.1937): Reduce ligeramente la probabilidad de DVB, sugiriendo un modesto efecto

protector.

Av (0.2627): Asociado positivamente con DVB, indicando una mayor probabilidad de diagnósti-

co.

Gv (0.0482): Correlación positiva débil; un pequeño aumento en Gv incrementa ligeramente

la probabilidad de diagnóstico.

MT1 (0.4900): Impacto positivo fuerte, aumentando significativamente la probabilidad de

DVB.

BVAB2 (0.5750): Mayor correlación positiva, indicando una fuerte asociación con el riesgo

de DVB.

g) Evaluación Biológica: Finalmente, el MGC fue presentado al equipo clı́nico-biológico para

su interpretación, validando las relaciones causales identificadas y evaluando su relevancia en

el diagnóstico de VB. El análisis de trayectorias visualiza las relaciones bacterianas mediante un

diagrama, ilustrando su conexión con la VB. En este estudio, las bacterias seleccionadas (Av,
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Gv, MT1, BVAB2 y Mh) coinciden con aquellas más comúnmente asociadas a la VB, según lo

reportado en la literatura especializada en biologı́a. El diagrama resalta las interacciones directas

e indirectas, permitiendo calcular el efecto total de cada bacteria sobre el diagnóstico e identificar

la más influyente.

3.4. Resultados

Este estudio analizó un conjunto de datos de mujeres embarazadas a las que se les realizó la

prueba de VB, aplicando Análisis de Trayectorias (AT) para identificar bacterias coexistentes que

influyen en el diagnóstico. El conjunto de datos original contenı́a 87 atributos y 132 instancias,

categorizadas en vaginosis bacteriana, indeterminado y microbiota normal. Después del análisis

exploratorio, se refinó a 72 atributos, considerando únicamente vaginosis bacteriana y microbiota

normal.

Dada la distribución no normal de los datos, una matriz de correlación de Spearman identificó

cinco bacterias significativamente asociadas con VB: Mycoplasma hominis (Mh), Atopobium va-

ginae (Av ), Gardnerella vaginalis (Gv ), Megasphaera Phylotype I (MT1) y Bacteria Asociadaa a

VB Tipo 2 (BVAB2).

La evaluación estadı́stica confirmó el ajuste del modelo (RMSEA = 0.00, SRMR = 0.00, GFI

= 1.00, NFI = 1.00, CFI = 1.00), respaldando la construcción del Modelo Gráfico Causal (MGC).

Este modelo visualizó efectos directos e indirectos entre las bacterias y el diagnóstico de VB.

Entre las bacterias identificadas, MT1 y BVAB2 mostraron los efectos más fuertes sobre el

diagnóstico de VB, con valores de efecto total de 0.4900 y 0.5750, respectivamente. Las bacte-

rias restantes contribuyeron de la siguiente manera: Mh (-0.1937), Av (0.2627) y Gv (0.0482),

demostrando interacciones únicas en el ecosistema microbiológico.

La validación experta confirmó que el MGC es una herramienta visual efectiva para analizar

las interacciones bacterianas y su impacto en el diagnóstico de VB, reforzando la relevancia del

modelado causal en la investigación microbiológica.
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3.5. Discusión

La metodologı́a de AT identificó cinco bacterias significativamente asociadas con el diagnósti-

co de VB, siendo MT1 y BVAB2 las que mostraron los efectos más influyentes. Mientras que Av

presentó una relación positiva de menor magnitud, Gv tuvo un impacto positivo débil y Mh mostró

una posible asociación inversa.

A diferencia de los modelos de aprendizaje automático que identifican correlaciones bacteria-

nas pero no cuantifican la influencia, PA permite evaluar los efectos directos e indirectos, propor-

cionando una comprensión más profunda del diagnóstico de VB. Las bacterias identificadas (Gv,

Av, Mh y MT1) coinciden con hallazgos previos, reforzando la validez del MGC.

Aunque el tamaño de la muestra es relativamente pequeño (132 casos reales), AT se basa en

la correcta especificación del modelo (utilizando matrices de correlación y covarianza) en lugar del

balance de clases, asegurando estimaciones estables de los coeficientes. Una validación futura

con conjuntos de datos más grandes fortalecerá su validez externa y mejorará su aplicabilidad

clı́nica, demostrando el valor de AA en la investigación microbiológica.

3.6. Conclusiones

El Análisis de Trayectorias (AT) identificó de manera efectiva relaciones causales en el diagnósti-

co de VB, revelando cinco bacterias clave que influyen en su probabilidad. Entre ellas, MT1 y

BVAB2 tuvieron los efectos más influyentes, mientras que Mh mostró una posible asociación in-

versa.

Estos hallazgos coinciden con la literatura previa y fueron validados por expertos clı́nico-

biológicos, confirmando la fiabilidad de la metodologı́a. Más allá de sus ventajas analı́ticas, el

MGC podrı́a ofrecer información clı́nicamente valiosa, apoyando evaluaciones ginecológicas y la

atención prenatal, particularmente en entornos con recursos limitados.

En trabajos futuros, se propone validar este MGC utilizando conjuntos de datos más grandes

y diversos, explorando su aplicabilidad en investigaciones longitudinales y multicéntricas para

perfeccionar la precisión diagnóstica y las estrategias de tratamiento en entornos clı́nicos.
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52

U
niversidad Juárez A

utónom
a de Tabasco. 

M
éxico.
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adultos jóvenes. LATAM Revista Latinoamericana de Ciencias Sociales y Humanidades,

4. https://doi.org/10.56712/latam.v4i1.247

Cameron, C., Dion, M., Broce, J., Ojo, D., Drobina, E., Louis, A., Girbert, J., Fang, R., & Parker,

I. (2023). Ethnic disparity in diagnosing asymptomatic bacterial vaginosis using machine

learning. npj Digital Medicine, 6, 1-10. https://doi.org/10.1038/s41746-023-00953-1

Castillo, A., & Ruiz, A. (2025). Entre lo observable y lo latente: modelos de ecuaciones estructu-

rales e investigación social. Revista Reflexiones, 104, 1-27. https://doi.org/10.15517/rr.

v104i2.58268

Civelek, M. E. (2018). Essentials of Structural Equation Modeling. Zea E-Books, University of

Nebraska–Lincoln. https://digitalcommons.unl.edu/zeabook/64
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Capı́tulo 4. Modelos gráficos causales para la transición de una microbiota vaginal saludable a
la vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas

Modelos gráficos causales para la transición de una microbiota

vaginal saludable a la vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas

Maricela Garcı́a Avalos1; Juana Canul Reich1; Lil Marı́a Xibai Rodrı́guez-Henrı́quez2,3; Erick Nati-

vidad De la Cruz Hernández1.

Resumen Este estudio desarrolló dos Modelos Gráficos Causales (MGC) las transiciones

asociadas con la Vaginosis Bacteriana (VB) e identificar las especies bacterianas clave en cada

etapa. La VB es una condición causada por un desequilibrio en la microbiota vaginal, cuya com-

posición varı́a entre mujeres y a lo largo de las etapas de desarrollo. Un MGC previo identificó las

bacterias más influyentes en la VB, pero no abordo los cambios entre los estados de la microbiota.

En este estudio, extendimos ese enfoque para capturar dichas asociaciones. Se aplicó el Análisis

de Trayectorias (AT), un método de Modelado de Ecuaciones Estructurales que considera varia-

bles observables y estima efectos directos e indirectos mediante correlaciones y covarianzas. El

análisis utilizó un conjunto de datos previamente recolectado por terceros, correspondiente a 132

mujeres embarazadas (4–24 semanas de gestación) que participaron en campañas de embarazo

saludable en Tabasco, México, y asociados con el diagnóstico de VB. Los modelos fueron valida-

dos mediante métricas estadı́sticas y revisados por un experto clı́nico- biológico. El primer modelo,

correspondiente a la transición de microbiota normal (VB–) a un estado indeterminado (I), mostró

que Megasphaera Type 1 (MT1) realiza una contribución significativa. El segundo modelo, que

describe la transición del estado indeterminado (I) a VB positiva (VB+), evidenció que Atopobium

vaginae (Av) y Bacterial Vaginosis Associated Bacterium Type 2 (BVAB2) realizan contribuciones

significativas. Estos hallazgos destacan la importancia del estado intermedio para comprender la

progresión de la disbiosis y demuestran la utilidad de los MGC para identificar asociaciones en la

dinámica del microbiota.

Palabras clave: Análisis de Trayectorias, Matriz de Correlación, Métricas Estadı́sticas, Bacte-

rias Anaerobia

Institución de adscripción: 1 Universidad Juárez Autónoma de Tabasco, 2 Instituto Nacional

de Astrofı́sica, Óptica y Electrónica, 3 Secretarı́a de Ciencia, Humanidades, Tecnologı́a e Innova-

ción.

58

U
niversidad Juárez A

utónom
a de Tabasco. 

M
éxico.
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4.1. Introducción

La Vaginosis Bacteriana (VB) es una alteración común del microbioma vaginal en mujeres

en edad reproductiva Das et al., 2024; Mendling et al., 2019; Sethi et al., 2025. Durante el em-

barazo, se asocia con diversas complicaciones ginecológicas y obstétricas, incluyendo aborto

espontáneo, parto prematuro, ruptura prematura de membranas y endometritis poscesárea Mend-

ling et al., 2019; Mina-Ortiz et al., 2024; Morelli-Martı́nez y Gamboa-Miranda, 2022. A nivel mun-

dial, la VB afecta aproximadamente entre el 5 % y el 49 % de las mujeres embarazadas, con varia-

ciones según la región y los criterios diagnósticos utilizados Morelli-Martı́nez y Gamboa-Miranda,

2022; Park et al., 2024; Sethi et al., 2025. Los sı́ntomas suelen incluir flujo vaginal grisáceo, húme-

do y con olor desagradable, que frecuentemente empeora después de las relaciones sexuales

Mendling et al., 2019; Morelli-Martı́nez y Gamboa-Miranda, 2022; Sethi et al., 2025.

Diversos estudios orientados a identificar bacterias asociadas con la VB han empleado técni-

cas como selección de caracterı́sticas, agrupamiento, reglas de asociación y redes bayesianas

Bautista Hernández et al., 2024; De la Cruz-Ruiz et al., 2024; Hernández-Gómez et al., 2023;

Pérez-Gómez, Canul-Reich y De la Cruz-Hernández, 2020. El Análisis de Trayectorias (AT), defi-

nido en Brand, 2021; Sagaró-del-Campo y Zamora-Matamoros, 2019; Sucar, 2021, fue aplicado

en Garcı́a-Avalos et al., 2025 a un conjunto de datos de mujeres embarazadas del estado de Ta-

basco, México Abundis et al., 2024. Este análisis produjo un Modelo Gráfico Causal (MGC) en el

que Mycoplasma hominis (Mh), Atopobium vaginae (Av), Gardnerella vaginalis (Gv), Megasphae-

ra tipo 1 (MT1) y Bacterial Vaginosis Associated Bacterium Type 2 (BVAB2) se asociaron con la

VB, identificando las especies bacterianas con mayor influencia en el diagnóstico.

Con base en Garcı́a-Avalos et al., 2025 y utilizando el mismo conjunto de datos Abundis et al.,

2024, este estudio examina las transiciones entre los estados diagnósticos de la VB, las cuales

no habı́an sido abordadas previamente. Aquı́, “transiciones” se refiere a comparaciones analı́ticas

entre estados diagnósticos más que a cambios temporales. Estas transiciones no implican rela-

ciones temporales, sino comparaciones estructuradas entre estados diagnósticos dentro de un

marco transversal. En el conjunto de datos, el diagnóstico de VB se clasifica en tres grupos: mi-

crobiota normal (VB-), indeterminado (I) y vaginosis bacteriana positiva (VB+). En consecuencia,

se desarrollaron dos Modelos Gráficos Causales (CGM), derivados de las ecuaciones estructura-

59

U
niversidad Juárez A

utónom
a de Tabasco. 

M
éxico.
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les: el primero captura la relación entre las bacterias con los estados VB- e I, mientras el segundo

examina la asociación entre las mismas bacterias con los estados I y VB+, permitiendo identificar

las especies bacterianas con mayor influencia en cada etapa de transición.

En el primer modelo (VB- a I), Av (0.0260), Gv (0.0388) y MT1 (0.3184) se asociaron con la

transición hacia el estado intermedio, siendo MT1 el que realizó la contribución más significativa.

En contraste, Mh y BVAB2 presentaron efectos negativos (-0.4400 y -0.0188, respectivamente),

lo que indica que no promueven el cambio en esta etapa. En el segundo modelo (I a VB+), Av

(0.6260) y BVAB2 (0.3800) emergieron como los agentes más influyentes en la progresión hacia

VB+, con predominio de Av. Mh (0.1256) también contribuyó a la transición, MT1 (0.1164) mostró

un efecto menor, y Gv (-0.0138) no resultó relevante en esta fase. Estos patrones especı́ficos por

fase muestran que la relevancia de cada agente bacteriano depende del estado, lo que respalda

la necesidad de modelar explı́citamente las transiciones de la microbiota para comprender la

progresión hacia VB+.

El resto de este artı́culo se organiza de la siguiente manera: la Sección 4.2 describe los ma-

teriales y métodos utilizados. La Sección 4.3 presenta el diseño experimental, destacando la

aplicación del AT para la construcción de los MGC. La Sección 4.4 detalla los resultados, enfati-

zando las especies bacterianas más influyentes en el diagnóstico de la VB. La Sección 4.5 discute

los hallazgos en relación con estudios previos. Finalmente, la Sección 4.6 resume las principales

conclusiones del estudio.

4.2. Materiales y métodos

4.2.1. Matriz de correlación de Spearman

La correlación es una medida estadı́stica utilizada para determinar el grado de asociación

lineal entre dos variables cuantitativas u ordinales. La fuerza y la dirección de esta relación se

describen mediante el coeficiente de correlación, cuyo valor se encuentra dentro del intervalo [-

1, +1]. Cuanto más cercano esté el coeficiente a ±1, más fuerte será la asociación; en cambio,

valores próximos a cero indican una relación débil o inexistente, lo que refleja aleatoriedad Apaza

et al., 2022; Mendivelso y Rodrı́guez, 2021. El coeficiente de Spearman se emplea para evaluar
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relaciones monótonas entre variables ordinales organizadas en rangos o jerarquı́as. El coeficiente

de correlación de Spearman ρs se define de la siguiente manera:

ρs = 1− 6
∑

d2i
n(n2 − 1)

, (4.1)

di representa la diferencia entre los rangos de cada par de observaciones y n es el número

total de observaciones.

4.2.2. Conjunto de datos

Este estudio se basó en un conjunto de datos compuesto por 87 variables y 132 instancias, re-

colectado por un investigador en biologı́a de la Universidad Juárez Autónoma de Tabasco durante

campañas de embarazo saludable realizadas en comunidades rurales y urbanas de Tabasco en-

tre 2018 y 2020 Abundis et al., 2024. Como parte de un estudio transversal, se obtuvo una única

muestra por participante, siguiendo un protocolo de muestreo estandarizado Sanchez-Garcia et

al., 2019. El conjunto de datos incluyó información sociodemográfica, presencia bacteriana, Vi-

rus del Papiloma Humano e información diagnóstica de vaginosis bacteriana (VB), categorizada

como VB positiva (VB+), microbiota normal (VB–) e indeterminado (I).

El conjunto de datos fue preprocesado Garcı́a-Avalos et al., 2025. Las variables no relacio-

nadas con la VB fueron excluidas en consulta con un experto clı́nico-biológico, asegurando que

solo se conservaran los atributos relevantes para el objetivo del estudio. Esta reducción dio como

resultado 72 atributos y 132 observaciones. Los valores atı́picos Bouza, 2023 fueron identificados

mediante diagramas de caja (boxplots); variables como glucosa y colesterol presentaron valores

atı́picos. Estas observaciones se conservaron de acuerdo con recomendaciones clı́nicas, ya que

pueden reflejar condiciones adicionales del paciente y no errores de medición. Los valores faltan-

tes se imputaron reemplazando los atributos numéricos por su media y los atributos categóricos

por su moda Alwateer et al., 2024; Rashid y Gupta, 2021. La imputación se realizó mediante un

enfoque estratificado basado en el diagnóstico de VB.

Las pruebas de normalidad (gráficas Q–Q y prueba de Kolmogorov–Smirnov Luzuriaga et al.,

2023; Platas, 2021) indicaron que ninguna de las variables cumplı́a el supuesto de normalidad.

En consecuencia, se aplicó la matriz de correlación de Spearman en las tres clases diagnósticas
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(VB+, I y VB–) para identificar las variables más fuertemente asociadas con el diagnóstico de

VB. Este análisis reveló cinco especies bacterianas clave: Mh, Av, Gv, MT1 y BVAB2. El conjunto

de datos final se redujo a seis variables (cinco especies bacterianas y el diagnóstico de VB),

manteniendo las 132 instancias originales Garcı́a-Avalos et al., 2025.

4.2.3. Tipos de bacterias asociadas con la VB

En la VB predominan bacterias anaerobias, incluyendo tanto anaerobias facultativas como

anaerobias estrictas, aunque también pueden estar presentes otras especies con diferentes re-

querimientos de oxı́geno. Las anaerobias facultativas pueden crecer en presencia o ausencia de

oxı́geno, mientras que las anaerobias estrictas requieren ambientes libres de oxı́geno para su

crecimiento Tortora et al., 2021. En particular, Mycoplasma hominis (Mh) y Gardnerella vagina-

lis (Gv) son anaerobias facultativas, mientras que Atopobium vaginae (Av), Megasphaera Type 1

(MT1) y Bacterial Vaginosis Associated Bacterium Type 2 (BVAB2) son anaerobias estrictas.

4.2.4. Análisis de trayectorias

El Modelado de Ecuaciones Estructurales (MEE), también conocido como análisis de estruc-

turas de covarianza, permite evaluar relaciones directas (causales) e indirectas entre variables.

Dentro de este marco, el AT se enfoca exclusivamente en variables observables, proporcionando

una representación gráfica de sus interacciones Brand, 2021; Civelek, 2018; Lepera, 2021. En

este estudio, el término “causal” se refiere a relaciones direccionales especificadas dentro del

marco de MEE/AT con base en los datos observados y la estructura del modelo propuesta. Estas

relaciones deben interpretarse como asociaciones basadas en el modelo y no como efectos cau-

sales de intervención, ya que las explicaciones causales en estudios observacionales dependen

de la especificación del modelo y no surgen directamente de los datos Cortés, 2018.

La representación gráfica del AT se estructura de la siguiente manera: los cuadrados o rectángu-

los representan variables observables; las flechas unidireccionales indican un efecto directo de

una variable sobre otra; las flechas curvas de doble punta denotan una asociación o covarianza

entre variables; y los parámetros del modelo se muestran a lo largo de las flechas correspondien-

tes Brand, 2021; Civelek, 2018.
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En este enfoque, las variables se clasifican como endógenas, es decir, aquellas que dependen

de otras variables dentro del modelo, y exógenas, es decir, aquellas que no son influenciadas por

ninguna otra variable Barbeau et al., 2019; Civelek, 2018. Los efectos pueden categorizarse como

directos, indirectos (mediados a través de otra variable) o totales (la suma de ambos) Brand, 2021;

Civelek, 2018; Flora et al., 2025; Manzano, 2017.

4.2.5. Métricas estadı́sticas en el análisis de trayectorias

Las métricas estadı́sticas permiten estimar el ajuste del modelo y su capacidad predictiva

en relación con los datos observados. La Tabla 4.1 presenta los indicadores utilizados en el AT

Jordán-Muiños, 2021; Lepera, 2021 para verificar la representación de la estructura subyacente.

El RMSEA y el SRMR son ı́ndices absolutos que evalúan la correspondencia entre la matriz

de covarianzas observada y el modelo, donde valores más bajos reflejan un mejor ajuste. En

contraste, el GFI, NFI y CFI son ı́ndices incrementales que comparan el desempeño del modelo

con respecto a un modelo de referencia Castillo y Ruiz, 2025; Jordán-Muiños, 2021.

Tabla 4.1. Métricas estadı́sticas utilizadas para evaluar el ajuste del modelo en el análisis de trayectorias.

Métrica Descripción Valor
esperado

RMSEA Error cuadrático medio de aproximación < 0.05

SRMR Residuo cuadrático medio estandarizado < 0.05

GFI Índice de bondad de ajuste ≥ 0.95

NFI Índice de ajuste normado ≥ 0.95

CFI Índice de ajuste comparativo ≥ 0.95

4.2.6. Clasificación de los efectos totales en el análisis de trayectorias

En el análisis de las trayectorias entre variables observables, la magnitud de los efectos totales

se clasificó de acuerdo con los rangos propuestos por Hair et al. Hair et al., 2019, considerando el

valor absoluto de los coeficientes. Los rangos utilizados fueron los siguientes (véase la Tabla 4.2).
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Capı́tulo 4. Modelos gráficos causales para la transición de una microbiota vaginal saludable a
la vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas

Tabla 4.2. Clasificación de la magnitud de los efectos totales según Hair et al. Hair et al., 2019.

Valor absoluto del coeficiente Clasificación
≥ 0.50 Muy fuerte

0.30− 0.49 Fuerte
0.10− 0.29 Moderado
< 0.10 Muy débil

4.3. Estudio experimental

El estudio se llevó a cabo siguiendo las etapas ilustradas en la Fig. 4.1: (a) datos seleccio-

nados, (b) etapas de diagnóstico, (c) matrices de correlación, (d) modelos teóricos, (e) métricas

estadı́sticas, (f) modelos gráficos causales y (g) evaluación por un biólogo. Todos los procedimien-

tos se implementaron en R (v. 4.3.2, Windows 11) utilizando funciones estadı́sticas y los paquetes

lavaan (para el análisis de trayectorias) y semPlot (para la visualización estructural).

Figura 4.1. Metodologı́a del estudio

(a) Datos seleccionados: El conjunto de datos estuvo conformado por las bacterias Mh, Av,

Gv, MT1 y BVAB2, junto con el diagnóstico de Vaginosis Bacteriana sin Mycoplasma hominis

(DxVBNoMh), distribuidos en 132 instancias. El diagnóstico clı́nico se clasificó en tres categorı́as:

microbiota normal (VB–), indeterminado (I) y vaginosis bacteriana positiva (VB+).
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(b) Etapas del diagnóstico: Para explorar los patrones de transición hacia un diagnóstico posi-

tivo de vaginosis bacteriana (VB+) e identificar qué perfiles bacterianos ejercen mayor influencia

en la progresión hacia VB+, se realizó un análisis de trayectorias agrupando el diagnóstico en dos

etapas secuenciales. La primera etapa incluyó los casos clasificados como VB– e I, mientras que

la segunda comprendió los casos I y VB+. Esta segmentación permitió modelar el comportamien-

to transicional de las variables bacterianas, considerando el estado indeterminado como un punto

intermedio entre la microbiota normal y la vaginosis bacteriana confirmada.

(c) Matrices de correlación: Como paso preliminar al modelado de trayectorias, se calcularon

matrices de correlación de Spearman entre las especies bacterianas y el diagnóstico en cada

etapa, como se describió anteriormente, con el fin de identificar los perfiles microbianos más aso-

ciados con cada transición diagnóstica. La Fig. 4.2 muestra la correlación entre las bacterias y el

diagnóstico VB– e I, donde Mh presenta la asociación más alta (0.48). En la Fig. 4.3, correspon-

diente al diagnóstico I y VB+, BVAB2 destaca como la bacteria más relacionada con el diagnóstico

(-0.49).

(d) Modelos teóricos: Con base en las matrices de correlación mostradas en las Figuras 4.2

y 4.3, se establecieron los modelos teóricos definidos por las ecuaciones (4.2) y (4.3). En el

modelo (4.2), el sı́mbolo ∼ denota una relación direccional, donde la variable del lado izquierdo

es explicada por las variables del lado derecho. La primera lı́nea especifica que el diagnóstico de

vaginosis bacteriana sin la presencia de Mycoplasma hominis (DxVBNoMh) se estima a partir de

cinco variables bacterianas: Mh, Av, Gv, MT1 y BVAB2.

En las lı́neas siguientes, Mh se modela como una variable dependiente influenciada indivi-

dualmente por cada una de las otras bacterias, lo que indica su posible papel como variable

intermediaria. De este modo, Mh podrı́a funcionar como un nodo de transmisión a través del cual

otras bacterias ejercen su influencia sobre el diagnóstico de VB.

De manera similar, se derivó el modelo (4.3), en el cual BVAB2 aparece como variable depen-

diente.
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Figura 4.2. Matriz de correlación entre DxVBNoMh (categorı́as diagnósticas: VB– e I) y la presencia bacteriana, des-
tacando sus asociaciones.
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Figura 4.3. Matriz de correlación entre DxVBNoMh (categorı́as diagnósticas: I y VB+) y la presencia bacteriana, des-
tacando sus asociaciones.
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Mod1←

′DxVBNoMh ∼ Mh+Av +Gv +MT1 + BVAB2

Mh ∼ Av

Mh ∼ Gv

Mh ∼ MT1

Mh ∼ BVAB2′

(4.2)

Mod2←

′DxVBNoMh ∼ Mh+Av +Gv +MT1 + BVAB2

BVAB2 ∼ Mh

BVAB2 ∼ Av

BVAB2 ∼ Gv

BVAB2 ∼ MT1′

(4.3)

(e) Métricas estadı́sticas: El modelo (4.2) y el modelo (4.3) fueron evaluados utilizando las

métricas estadı́sticas mostradas en la Tabla 4.1. Los resultados para ambos modelos se presen-

tan en la Tabla 4.3, donde se observaron valores idénticos. Estos resultados confirman que los

modelos teóricos propuestos cumplen con los criterios establecidos de bondad de ajuste, demos-

trando consistencia en las métricas evaluadas.

Tabla 4.3. Valores de las métricas para el modelo (4.2) y el modelo (4.3).

Indicador Valor Valor ideal Buen ajuste

RMSEA 0.00 < 0.05 Sı́

SRMR 0.00 < 0.05 Sı́

GFI 1.00 ≥ 0.95 Sı́

NFI 1.00 ≥ 0.95 Sı́

CFI 1.00 ≥ 0.95 Sı́

(f) Modelos Gráficos Causales: Posteriormente, los modelos gráficos causales (Fig. 4.4 y

Fig. 4.5) fueron construidos con base en el modelo (4.2) y el modelo (4.3), ilustrando las rela-
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ciones directas e indirectas entre las bacterias y el diagnóstico, lo que permitió identificar aquellas

que ejercen mayor influencia en cada transición. Para simplificar la implementación en R, algunos

nombres de variables fueron abreviados: DxVBNoMh como DVB y BVAB2 como BVA.

Figura 4.4. Modelo gráfico causal que representa los vı́nculos entre los atributos bacterianos predictivos y el diagnósti-
co en las categorı́as VB- e I. Las lı́neas continuas denotan efectos directos/indirectos; las lı́neas discontinuas denotan
covariaciones.

El efecto total se calculó como la suma algebraica de los efectos directos e indirectos, obte-

niéndose estos últimos mediante la multiplicación de los coeficientes asociados con las flechas de

conexión. En el diagrama de trayectorias (Fig. 4.4), Av ejerce un efecto directo sobre DVB de−0.04

y un efecto indirecto mediado por Mh. El efecto indirecto se calculó como −0.15 · −0.44 = 0.066,

resultando en un efecto total de −0.04+0.066 = 0.0260. Esto refleja tanto una contribución directa

como una influencia mediada a través de Mh.

De manera similar, en el diagrama de trayectorias (Fig. 4.5), Mh ejerce un efecto directo sobre

DVB de 0.08 y un efecto indirecto mediado por BVA. El efecto indirecto se calculó como 0.12·0.38 =

0.0456, obteniéndose un efecto total de 0.08 + 0.0456 = 0.1256. Esto refleja la combinación de

efectos directos y mediados a través de BVA. El mismo procedimiento se aplicó a las demás

variables, permitiendo una evaluación exhaustiva de sus contribuciones individuales y mediadas

a DVB. En la Tabla 4.4 se presentan los efectos totales derivados de la Fig. 4.4 y la Fig. 4.5.

Las Tablas 4.5 y 4.6 presentan la clasificación de los efectos totales y su interpretación biológi-
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Figura 4.5. Modelo gráfico causal que representa los vı́nculos entre los atributos bacterianos predictivos y el diagnósti-
co en las categorı́as I y VB+. Las lı́neas continuas denotan efectos directos/indirectos; las lı́neas discontinuas denotan
covariaciones.

Tabla 4.4. Efectos totales de las bacterias sobre DxVBNoMh (DVB) en cada etapa.

Atributos VB- e I I y VB+
Atopobium vaginae 0.0260 0.6260

Mycoplasma hominis −0.4400 0.1256

Gardnerella vaginalis 0.0388 −0.0138

Megasphaera Type 1 0.3184 0.1164

Bacteria Associated with
Bacterial Vaginosis Type 2

−0.0188 0.3800
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ca. La clasificación se realizó siguiendo los rangos propuestos por Hair et al. Hair et al., 2019,

considerando la magnitud absoluta de los coeficientes. La dirección de cada efecto (positivo o

negativo) fue analizada en términos de su impacto clı́nico sobre el diagnóstico de VB, permitien-

do integrar la interpretación estadı́stica con la relevancia biológica observada en cada etapa del

modelo.

Tabla 4.5. Interpretación de los efectos totales de cada bacteria sobre el diagnóstico VB- e Indeterminado.

Bacteria

(Coeficiente Total)

Impacto en el

diagnóstico

Interpretación contextual

Av (0.0260) Muy débil Av comienza a mostrar una influencia muy ligera, posiblemente

actuando como organismo acompañante en las etapas iniciales

del desequilibrio.

Mh (-0.4400) Moderado Su efecto indica que su presencia no contribuye a la transición

hacia el estado indeterminado e incluso podrı́a retrasarla.

Gv (0.0388) Muy débil Gv tiene un impacto mı́nimo en esta transición inicial, lo que in-

dica que su presencia por sı́ sola es insuficiente para alterar sig-

nificativamente el estado vaginal.

MT1 (0.3184) Moderado MT1 contribuye en mayor medida al cambio de un estado salu-

dable a uno indeterminado, lo que indica una posible asociación

con alteraciones en la microbiota vaginal.

BVAB2 (-0.0188) Muy débil Su efecto indica que aún no está involucrada en el cambio hacia

la disbiosis.
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Tabla 4.6. Interpretación de los efectos totales de cada bacteria en el diagnóstico Indeterminado y VB+.

Bacteria

(Coeficiente Total)

Impacto en el

diagnóstico

Interpretación contextual

Av (0.6260) Fuerte Av presenta el efecto más fuerte en esta etapa, reforzando su

papel como marcador determinante asociado al diagnóstico po-

sitivo.

Mh (0.1256) Débil Mh cambia de signo respecto a la etapa previa, lo que indica que

puede involucrarse en fases más avanzadas del desequilibrio va-

ginal.

Gv (-0.0138) Muy débil Gv no contribuye al cambio del estado indeterminado hacia un

diagnóstico positivo.

MT1 (0.1164) Débil MT1 continúa contribuyendo, pero con menor peso. Participa en

la progresión, aunque su impacto disminuye en comparación con

la etapa anterior.

BVAB2 (0.3800) Moderado BVAB2 está fuertemente asociada con la progresión hacia VB+,

confirmando su papel como indicador predominante de disbiosis

vaginal.

(g) Evaluación por un biólogo: Los MGC (Fig. 4.4 y Fig. 4.5) fueron presentados a un espe-

cialista clı́nico-biológico para la interpretación y validación de las relaciones identificadas en las

transiciones entre microbiota normal (VB-), estado indeterminado (I) y vaginosis bacteriana posi-

tiva (VB+), incluyendo la identificación de las bacterias más influyentes en cada etapa. El experto

evaluó las relaciones considerando su plausibilidad biológica, coherencia clı́nica y concordancia

con la literatura cientı́fica.

El análisis de ambas etapas revela una secuencia microbiológica progresiva hacia la disbiosis

caracterı́stica de la vaginosis bacteriana (VB). En la fase temprana (VB- a I), MT1 es una bacteria

que contribuye al proceso de transición, mientras que Mh no muestra una participación relevante.

En la etapa avanzada (I a VB+), BVAB2 y Av emergen como marcadores predominantes de la

transición hacia un estado clı́nico VB+, consolidando el perfil disbiótico. En este punto, Mh modi-

fica su influencia al colaborar con otras especies en el desarrollo de la disbiosis establecida. Gv

presenta un papel dinámico y variable que depende del estado del perfil microbiológico.
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4.4. Resultados

Se analizaron datos de mujeres embarazadas que participaron en una campaña de embarazo

saludable en Tabasco (2018–2020) y que fueron evaluadas para VB. El conjunto de datos utili-

zado en el estudio comprende 132 instancias e incluye cinco especies bacterianas: Mycoplasma

hominis (Mh), Atopobium vaginae (Av), Gardnerella vaginalis (Gv), Megasphaera Type 1 (MT1)

y Bacterial Vaginosis-Associated Bacterium Type 2 (BVAB2), todas asociadas con el diagnóstico

DxVBNoMh, el cual se clasifica en tres categorı́as: microbiota normal (VB–), indeterminado (I) y

vaginosis bacteriana positiva (VB+).

Para analizar el comportamiento bacteriano en relación con la progresión diagnóstica hacia

VB+, se consideraron dos etapas diagnósticas: de VB– a I, y de I a VB+. Se aplicó análisis

de trayectorias para construir modelos teóricos, los cuales fueron validados mediante métricas

estadı́sticas (RMSEA = 0.00, SRMR = 0.00, GFI = 1.00, NFI = 1.00, CFI = 1.00), confirmando

un ajuste óptimo. Con base en estos modelos, se generaron modelos gráficos causales (MGCs),

permitiendo la visualización de relaciones directas e indirectas entre las bacterias y el diagnóstico.

Los efectos totales de cada especie bacteriana sobre los diagnósticos se estimaron a partir

de los MGC, mostrando variaciones entre las etapas de transición. Durante el cambio de VB–

a I, el grupo de contribuyentes positivos incluyó MT1 (moderado, 0.3184), Av (débil, 0.0260) y

Gv (ligeramente positivo, 0.0388), lo que sugiere una participación temprana en el desequilibrio

vaginal. En contraste, Mh mostró un efecto negativo notable (-0.4400) y BVAB2 un efecto negativo

débil (-0.0188), lo que indica que no contribuyen a los cambios en esta etapa.

En la transición de I a VB+, Mh adquirió un efecto positivo (0.1256), integrándose al proce-

so de disbiosis, mientras que MT1 permaneció positivamente asociada (0.1164). Av mostró un

efecto positivo fuerte (0.6260), seguida por BVAB2 (0.3800), ambas vinculadas con la progresión

hacia una disbiosis avanzada. Gv presentó un efecto negativo leve (-0.0138), lo que indica una

participación menos consistente. Estos resultados destacan perfiles bacterianos con potencial va-

lor predictivo para el diagnóstico de VB. La validación clı́nica confirmó que los MGC visualizaron

eficazmente las interacciones bacterianas durante la transición hacia VB+, apoyando el uso de

enfoques causales basados en modelos en la investigación microbiológica.

El AT a lo largo de las etapas diagnósticas permitió visualizar las asociaciones y la magnitud
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de los efectos bacterianos en la progresión de la VB. Av y BVAB2 emergieron como los principales

determinantes de la transición hacia VB+, con Av actuando como el factor decisivo. Estos hallaz-

gos refuerzan el valor predictivo de los perfiles bacterianos y destacan la utilidad de los MGC en

la investigación microbiológica.

4.5. Discusión

El presente estudio aporta nuevos conocimientos sobre los patrones microbianos asociados

con la VB en mujeres embarazadas, una población de particular relevancia clı́nica debido a su

susceptibilidad a complicaciones obstétricas. Mediante la aplicación del análisis de trayectorias

para generar MGCs, fue posible visualizar asociaciones basadas en modelos y cuantificar las re-

laciones de especies bacterianas especı́ficas a través de las transiciones diagnósticas, aclarando

ası́ sus roles en la progresión hacia VB+.

Durante la transición de VB– a I, MT1, Av y Gv emergieron como contribuyentes positivos

tempranos, lo que sugiere su participación en las etapas iniciales del desequilibrio vaginal. En

contraste, Mh y BVAB2 mostraron efectos negativos, indicando ausencia de participación en esta

fase temprana. Estos hallazgos resaltan que la disbiosis no comienza de manera uniforme entre

las especies, sino a través de contribuciones selectivas que desestabilizan la microbiota.

En la transición posterior de I a VB+, la dinámica cambió sustancialmente. Mh pasó de un

efecto negativo a uno positivo, lo que indica su participación en la progresión hacia VB+, mientras

que MT1 mantuvo una asociación positiva moderada. Av y BVAB2 mostraron efectos positivos

fuertes, consolidando su papel como impulsores clave de la disbiosis avanzada y del diagnóstico

VB+. Sin embargo, Gv presentó un efecto negativo débil, lo que refleja que no contribuye de

manera consistente. Esta progresión subraya la importancia de Av y BVAB2 como determinantes

centrales de VB+, con Av actuando como el factor decisivo. Estos hallazgos son consistentes

con evidencia previa que señala a BVAB2 y Av como marcadores clave del desequilibrio de la

microbiota vaginal Castro-Castrillo y Duarte-Artavia, 2025; Garcı́a-Avalos et al., 2025; Mendling

et al., 2019.

Estos resultados coinciden con estudios previos que han vinculado Av y BVAB2 con estados

clı́nicos de VB, reforzando su valor predictivo en contextos diagnósticos. Además, la capacidad
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de los MGC para capturar tanto interacciones bacterianas directas como indirectas demuestra

su utilidad como herramientas visuales y analı́ticas para comprender procesos microbianos. La

integración de la validación estadı́stica con el modelado causal fortalece la confianza en estos

hallazgos y respalda la aplicación de estos enfoques en la investigación microbiológica.

En conjunto, este estudio amplı́a la comprensión de cómo especies bacterianas especı́ficas

contribuyen al inicio y progresión de la VB, destacando posibles biomarcadores para el diagnósti-

co y ofreciendo un marco metodológico para futuras investigaciones sobre disbiosis microbiana.

4.6. Conclusiones

Este estudio identificó los roles diferenciales de cinco especies bacterianas en la progresión

hacia la VB en mujeres embarazadas. Los modelos gráficos causales (MGC), validados estadı́sti-

camente, revelaron que la transición de microbiota normal al estado indeterminado se caracterizó

por las contribuciones de MT1 (0.3184), Av (0.0260) y Gv (0.0388).

En la transición posterior hacia VB+, Mh adquirió un efecto positivo (0.1256), MT1 permaneció

positivamente asociada (0.1164), mientras que Av (0.6260) y BVAB2 (0.3800) se consolidaron

como los principales determinantes, con Av actuando como el factor decisivo en el diagnóstico

avanzado.

Estos hallazgos son consistentes con estudios previos y refuerzan el valor predictivo de Av

y BVAB2 como biomarcadores clı́nicos de VB en mujeres embarazadas. Asimismo, confirman la

utilidad del análisis de trayectorias para generar herramientas basadas en MGC que permiten

visualizar las interacciones bacterianas y comprender los procesos de disbiosis. De manera im-

portante, los resultados fueron evaluados y validados por un biólogo clı́nico, lo que fortalece su

relevancia diagnóstica y microbiológica.

Como trabajo futuro, se plantea ampliar el conjunto de datos para incluir poblaciones más gran-

des y diversas, lo que permitirá validar estos hallazgos en distintos contextos clı́nicos. Además,

se requieren análisis longitudinales para esclarecer la dinámica temporal de Av y BVAB2 durante

el embarazo y evaluar su posible asociación con desenlaces obstétricos.
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Capı́tulo 4. Modelos gráficos causales para la transición de una microbiota vaginal saludable a
la vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas

tos, M.G. y J.C.; redacción—preparación del borrador original, M.G.; redacción—revisión y

edición, J.C. y L.R.; visualización, J.C. y L.R.; supervisión, L.R.; administración del proyecto,

J.C.; adquisición de financiamiento, no se recibió financiamiento especı́fico. Todos los autores
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Consentimiento informado: No se requirió consentimiento informado para la participación

de acuerdo con la polı́tica institucional, ya que los autores no recopilaron datos directamente de

sujetos humanos.

Disponibilidad de los datos: Los datos presentados en este estudio están disponibles a

solicitud del autor de correspondencia debido a consideraciones de privacidad de los datos.

Conflictos de interés: Los autores declaran no tener conflictos de interés.

Las siguientes abreviaturas se utilizan en este manuscrito:

76

U
niversidad Juárez A

utónom
a de Tabasco. 

M
éxico.
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VB Vaginosis Bacteriana

VB- Microbiota Normal

VB+ Vaginosis Bacteriana Positiva

Mh Mycoplasma hominis

Av Atopobium vaginae

MT1 Megasphaera Tipo I

Gv Gardnerella vaginalis

BVAB2 Bacteria Asociada con Vaginosis Bacteriana Tipo 2

DxVBNoMh Diagnóstico de Vaginosis Bacteriana sin la presencia de Mycoplasma hominis

RMSEA Raı́z del Error Cuadrático Medio de Aproximación

SRMR Residuo Cuadrático Medio Estandarizado

GFI Índice de Bondad de Ajuste

NFI Índice de Ajuste Normalizado

CFI Índice de Ajuste Comparativo

PA Análisis de Trayectorias

SEM Modelos de Ecuaciones Estructurales

MGC Modelos Gráficos Causales

UJAT Universidad Juárez Autónoma de Tabasco

Referencias del capı́tulo

Abundis, E. M., Hernandez-Landero, F., Escobar-Calderon, G., Gomez-Crisostomo, N., Contreras-

Paredes, A., & de la Cruz-Hernandez, E. (2024). Gene expression of cardiovascular risk

markers in mononuclear cells of pregnant women in relation to plasma leptin and homocys-

teine levels: A cross-sectional study. International Journal of Gynaecology and Obstetrics,

165, 350-360. https://doi.org/10.1002/ijgo.15302

Alwateer, M., Atlam, E., Abd, M., Ghoneim, O., & Gad, I. (2024). Missing Data Imputation: A

Comprehensive Review. Journal of Computer and Communications, 12, 53-75. https://doi.

org/10.4236/jcc.2024.1211004

77

U
niversidad Juárez A

utónom
a de Tabasco. 

M
éxico.

https://doi.org/10.1002/ijgo.15302
https://doi.org/10.4236/jcc.2024.1211004
https://doi.org/10.4236/jcc.2024.1211004
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Hernández-Gómez, H. J., Canul-Reich, J., Hernández-Ocaña, B., & De la Cruz-Hernández, E.

(2023). An agglomerative hierarchical clustering approach to identify coexisting bacteria

in groups of bacterial vaginosis patients. Intelligent Data Analysis, 27 (3), 583-611. https:

//doi.org/10.3233/IDA-216488

Jordán-Muiños, F. M. (2021). Valor de corte de los ı́ndices de ajuste en el análisis factorial confir-

matorio. Revista de Investigación en Psicologı́a Social, 7 (1), 66-71. https://www.redalyc.

org/articulo.oa?id=672371335005

Lepera, A. (2021). Introducción a los Modelos de Ecuaciones Estructurales y su Implementación

en R mediante un ejemplo. Revista de Investigación en Modelos Matemáticos Aplicados a

la Gestión Económica, 1(1), 15-37. https://www.economicas.uba.ar/wp-content/uploads/

2016/04/Lepera-Andrea-1.pdf

Luzuriaga, H., Espinosa, C., Haro, A., & Ortiz, H. (2023). Histograma y distribución normal: Shapiro-

Wilk y Kolmogorov Smirnov aplicado en SPSS. LATAM Revista Latinoamericana de Cien-

cias Sociales y Humanidades, 4, 596-607. https://doi.org/10.56712/latam.v4i4.1242

79

U
niversidad Juárez A

utónom
a de Tabasco. 

M
éxico.

https://www.ijrcog.org/index.php/ijrcog/article/view/15294
https://doi.org/10.1016/j.imed.2023.02.001
https://doi.org/10.1016/j.imed.2023.02.001
https://doi.org/10.1080/10705511.2025.2459768
https://doi.org/10.1080/10705511.2025.2459768
https://doi.org/10.3390/diseases13110375
https://doi.org/10.3926/oms.108
https://doi.org/10.3926/oms.108
https://doi.org/10.3233/IDA-216488
https://doi.org/10.3233/IDA-216488
https://www.redalyc.org/articulo.oa?id=672371335005
https://www.redalyc.org/articulo.oa?id=672371335005
https://www.economicas.uba.ar/wp-content/uploads/2016/04/Lepera-Andrea-1.pdf
https://www.economicas.uba.ar/wp-content/uploads/2016/04/Lepera-Andrea-1.pdf
https://doi.org/10.56712/latam.v4i4.1242
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Sagaró-del-Campo, N. M., & Zamora-Matamoros, L. (2019). Métodos gráficos en la investigación

biomédica de causalidad. Revista Electrónica Dr. Zoilo E. Marinello Vidaurreta, 44(4), 1-9.

http://revzoilomarinello.sld.cu/index.php/zmv/article/view/1846

80

U
niversidad Juárez A

utónom
a de Tabasco. 

M
éxico.

https://doi.org/10.1016/j.riem.2017.11.002
https://doi.org/10.26852/01234250.578
https://doi.org/10.1007/s00404-019-05142-8
https://doi.org/10.1007/s00404-019-05142-8
https://doi.org/10.56048/MQR20225.8.1.2024.5041-5264
https://doi.org/10.56048/MQR20225.8.1.2024.5041-5264
https://doi.org/10.31434/rms.v7i7.838
https://doi.org/10.31434/rms.v7i7.838
https://doi.org/10.1002/rfc2.99
https://dblp.org/rec/journals/rcs/Perez-GomezCD20
https://minerva.usc.gal/rest/api/core/bitstreams/c8efafac-12ac-446a-9443-bb3ca39fa5f0/content
https://minerva.usc.gal/rest/api/core/bitstreams/c8efafac-12ac-446a-9443-bb3ca39fa5f0/content
https://doi.org/10.1007/978-981-15-1275-9_25
http://revzoilomarinello.sld.cu/index.php/zmv/article/view/1846
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Capı́tulo 5

Conclusiones y recomendaciones

generales

5.1. Conclusiones generales

En la presente investigación se analizó un conjunto de datos que incluye el diagnóstico de

Vaginosis Bacteriana (VB), una alteración de la microbiota vaginal caracterizada por un desequili-

brio en las comunidades bacterianas. Dicho conjunto de datos está conformado por 132 mujeres

embarazadas del estado de Tabasco, quienes participaron en una campaña de embarazo saluda-

ble, entre las 4 y 24 semanas de gestación. Se identificaron bacterias relevantes asociadas con

el diagnóstico de VB mediante la matriz de correlación de Pearson, entre las que destacan: My-

coplasma hominis (Mh), Atopobium vaginae (Av), Gardnerella vaginalis (Gv), Megasphaera Type

1 (MT1) y Bacterial Vaginosis Associated Bacterium Type 2 (BVAB2).

Asimismo, la aplicación del Análisis de Trayectorias (AT) permitió construir un primer modelo

gráfico causal (MGC), en el que se evidencian las relaciones directas e indirectas entre las bac-

terias analizadas y el diagnóstico de VB. Posteriormente, mediante la matriz de correlación de

Spearman, se identificaron las mismas bacterias relevantes reportadas con Pearson. A partir de

ello, el segundo modelo gráfico causal permitió identificar a MT1 y BVAB2 como las bacterias

con mayor influencia sobre el diagnóstico de VB, presentando efectos totales de 0.4900 y 0.5750,

respectivamente. Las bacterias restantes mostraron contribuciones diferenciadas dentro del eco-
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sistema microbiológico, tales como Av con un efecto total de 0.2627, Gv con 0.0482 y Mh con un

efecto negativo de -0.1937.

Finalmente, se desarrollaron dos modelos gráficos causales mediante análisis de trayectorias,

los cuales permitieron estudiar las transiciones entre los distintos estados de la microbiota vaginal:

el primero entre la microbiota normal (VB–) y el estado intermedio (I), y el segundo entre el estado

intermedio (I) y la VB positiva (VB+). Los resultados mostraron variaciones en los efectos totales

de las bacterias durante cada etapa de transición. En el cambio de VB- a I, MT1 presentó un

efecto positivo moderado de 0.3184, mientras que Av y Gv mostraron efectos positivos débiles de

0.0260 y 0.0388, respectivamente. En contraste, Mh presentó un efecto negativo importante de

-0.4400 y BVAB2 un efecto negativo leve de -0.0188.

Durante la transición de I a VB+, Av mostró el efecto positivo más fuerte (0.6260), seguida

de BVAB2 (0.3800), ambas asociadas con la progresión hacia una disbiosis avanzada. Asimis-

mo, MT1 permaneció positivamente asociada con un efecto de 0.1164 y Mh presentó un efecto

positivo de 0.1256, mientras que Gv mostró un efecto negativo leve de -0.0138.

La aplicación del análisis de trayectorias al conjunto de datos permitió comprender con ma-

yor claridad las asociaciones entre las bacterias y el diagnóstico de VB, evidenciando que esta

metodologı́a constituye una herramienta útil para la visualización y el análisis de patrones de aso-

ciación en estudios de microbiota vaginal. Estos hallazgos contribuyen a una mejor comprensión

de la dinámica microbiana asociada con la progresión de la VB en mujeres embarazadas.

5.2. Aportaciones de la investigación

Las principales aportaciones de esta investigación se resumen a continuación:

Se aplicó el Análisis de Trayectorias (AT) como herramienta de modelado estadı́stico para

estudiar las relaciones entre bacterias asociadas a la Vaginosis Bacteriana (VB) en mujeres

embarazadas, mostrando su utilidad para analizar interacciones en estudios de microbiota

vaginal.

Se desarrollaron Modelos Gráficos Causales (MGCs) que permiten representar de manera

visual las relaciones directas e indirectas entre las bacterias y el diagnóstico de VB, facili-
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tando la interpretación de los resultados desde una perspectiva estadı́stica y biológica.

Se identificaron bacterias relevantes asociadas al diagnóstico de VB, destacando la partici-

pación de Mh, Av, Gv, MT1 y BVAB2, las cuales presentan diferentes niveles de influencia

dentro de los modelos propuestos.

Se analizaron las transiciones entre los estados de la microbiota vaginal (VB–, estado inter-

medio y VB+), permitiendo identificar bacterias que influyen en cada etapa del proceso de

progresión de la VB.

Desde el área de la computación, se propone un enfoque metodológico basado en el uso

de técnicas estadı́sticas y modelos gráficos causales para el análisis de datos microbiológi-

cos, lo que contribuye al desarrollo de herramientas analı́ticas para el estudio de sistemas

biológicos complicados.

Asimismo, este enfoque contribuye al desarrollo de métodos computacionales orientados al

análisis de asociaciones en datos biomédicos, favoreciendo la interpretación estructurada

de información complicada y brindando apoyo a la toma de decisiones en investigación.

Los modelos propuestos constituyen una herramienta metodológica que puede contribuir al

estudio de la VB y apoyar futuras investigaciones relacionadas con el análisis de microbiota

vaginal.

5.3. Limitaciones del estudio

A pesar de los resultados obtenidos, este estudio presenta algunas limitaciones que deben

considerarse al interpretar los modelos propuestos. En primer lugar, el análisis se realizó con

un conjunto de datos correspondiente a 132 mujeres embarazadas provenientes de una región

especı́fica, lo que podrı́a limitar la generalización de los resultados a otras poblaciones.

Asimismo, los modelos desarrollados se basan en variables observables y en el análisis de co-

rrelaciones, por lo que las relaciones identificadas deben interpretarse dentro del marco estadı́sti-

co utilizado. Aunque el Análisis de Trayectorias permite estudiar efectos directos e indirectos entre
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variables, los resultados dependen de la estructura teórica planteada y de las caracterı́sticas del

conjunto de datos analizado.

Finalmente, los datos utilizados en este trabajo fueron recolectados previamente por terceros

y, aunque incluı́an diversas variables clı́nicas y sociodemográficas, se analizaron bajo un enfoque

transversal. Esta caracterı́stica metodológica limitó la posibilidad de observar la evolución de la

microbiota vaginal en el tiempo y de incorporar dinámicas longitudinales que podrı́an enriquecer

el análisis.

5.4. Recomendaciones

Como trabajo futuro, se recomienda ampliar el análisis mediante conjuntos de datos con un

mayor número de muestras, con el objetivo de validar y fortalecer los modelos propuestos. De

manera particular, se plantea desarrollar un estudio longitudinal que incluya el seguimiento de pa-

cientes en diferentes etapas del embarazo, a fin de observar la evolución de la microbiota vaginal

a lo largo del tiempo y profundizar en el análisis de sus dinámicas microbianas. Asimismo, resulta

de interés explorar otros enfoques de modelado de ecuaciones estructurales que complementen

el estudio de las interacciones bacterianas.

Finalmente, los modelos gráficos causales desarrollados en esta investigación representan

una herramienta de apoyo para investigadores y especialistas en el estudio de la microbiota vagi-

nal, aportando elementos para una mejor comprensión de los procesos asociados al desarrollo y

progresión de la Vaginosis Bacteriana.

5.5. Publicaciones derivadas de la investigación

Como resultado del desarrollo de la presente investigación, se generaron artı́culos que están

publicados en revistas especializadas. Cabe señalar que los artı́culos integrados en esta tesis

corresponden a versiones sometidas a evaluación editorial. Las versiones finales publicadas in-

corporan modificaciones derivadas del proceso de arbitraje por pares.

A continuación se presentan las referencias correspondientes:

Garcı́a-Avalos, M., Canul-Reich, J., Rodrı́guez-Henrı́quez, L.M., De la Cruz-Hernández, E.
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Tı́tulo del artı́culo: Hacia un Modelo Gráfico Causal para el Análisis de la Vaginosis Bac-

teriana. Revista: Ideas en Ciencias de la Ingenierı́a, Vol. 3, Núm. 1, 2025, pp. 22–34. DOI:

https://doi.org/10.36677/rici.v3i1.25016

Garcı́a-Avalos, M., Canul-Reich, J., Rodrı́guez-Henrı́quez, L.M.X., De la Cruz-Hernández,

E.N. Title: Causal Graphical Model of Bacterial Vaginosis in Pregnant Women. Journal: Di-

seases, Vol. 13, 2025, Article 375. DOI: https://doi.org/10.3390/diseases13110375

Garcı́a-Avalos, M., Canul-Reich, J., Rodrı́guez-Henrı́quez, L.M.X., De la Cruz-Hernández,

E.N. Title: Causal Graphical Models for Transition from Healthy Vaginal Microbiota to Bacte-

rial Vaginosis in Pregnant Women. Journal: BioMedInformatics, Vol. 6, 2026, Article 32. DOI:

https://doi.org/10.3390/biomedinformatics6030032
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Alojamiento de la Tesis en el Repositorio Institucional
Tı́tulo de la tesis: Modelo gráfico causal para representar las bacterias coexistentes

detonantes de vaginosis bacteriana en mujeres embarazadas
Autor: Maricela Garcı́a Avalos
ORCID: https://orcid.org/0009-0007-0643-8977
Resumen: La vaginosis bacteriana (VB) es una alteración de la microbiota vaginal

caracterizada por un desequilibrio en las comunidades bacterianas,
cuya composición puede variar entre mujeres y evolucionar a través
de distintos estados. Comprender las interacciones entre las bacterias
asociadas y su influencia en el desarrollo de la VB es fundamental
para mejorar su interpretación clı́nica y biológica. En esta investigación
se analizan dichas relaciones mediante la aplicación del Análisis de
Trayectorias (AT), a partir del cual se construyen Modelos Gráficos
Causales (MGC), que permiten representar y estudiar las relaciones
entre especies bacterianas involucradas en esta infección. El análisis
se realizó con datos de 132 mujeres embarazadas entre 4 y 24
semanas de gestación. Inicialmente se construyó un modelo basado
en la matriz de correlación de Pearson para identificar bacterias
asociadas al diagnóstico de VB. Posteriormente, se desarrollaron MGC
basados en la correlación de Spearman para examinar las relaciones
causales entre bacterias y analizar las transiciones entre microbiota
normal (VB–), estado intermedio (I) y VB positiva (VB+). Los resultados
destacan la participación de Mycoplasma hominis (Mh), Atopobium
vaginae (Av), Gardnerella vaginalis (Gv), Megasphaera Tipo 1 (MT1)
y BVAB2. Además, se observó que MT1 contribuye a la transición
desde VB– hacia el estado I, mientras que Av y BVAB2 influyen en la
transición desde I hacia VB+. Estos modelos contribuyen a comprender
mejor la dinámica bacteriana asociada a la VB.

Palabras clave: Análisis de Trayectorias, Matriz de Correlación, Métricas Estadı́sticas,
Bacterias Anaerobias

Referencias citadas: En la siguiente página se muestran las referencias.
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(2024). Imputación de datos faltantes en encuestas en hogares. Memorias de la Décima
Cuarta Conferencia Iberoamericana de Complejidad, Informática y Cibernética, 310-316.
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