
Análisis de datos 
cualitativos
TABLAS DE CONTINGENCIA



Objetivos
Tablas de frecuencias (tablas de contingencia)
◦ Diseño de cohortes y casos-controles

◦ Obtención de los porcentajes correctos según el diseño

Análisis de Tablas 2x2: Riesgo relativo y odds ratio
◦ Concepto y uso

◦ Cálculo con el paquete epitools

Tablas RxC
◦ Conceptos básicos

◦ El paquete CrossTable

◦ Interpretación del test de chi-cuadrado

◦ Interpretación de los residuales ajustados
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Tipos de diseños
Diseño de cohortes
◦ Seleccionamos muestras de las condiciones que consideramos que pueden 

influir (causar) una determinada respuesta (p.e. evolución de los pacientes, 
gravedad, aparición de alergias, etc.).

◦ Las cohortes pueden estar definidas en base a una intervención. En este caso 
estaríamos, formalmente, en una situación de estudio experimental (p.e. 
comparar la evolución de pacientes en respuesta a tratamientos).

Diseño de casos y controles
◦ Seleccionamos muestras en función de un problema de salud o de una 

condición que queremos relacionar con sus posibles causa. Por ejemplo, 
grupos de personas que han sufrido un ataque cardiaco (casos) y personas 
que han sufrido episodios de problemas cardiacos leves (controles). 
Queremos ver qué factores (p.e. fumar, hipertensión, etc.) se asocian a la 
aparición de ataques cardiacos.
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Tabla de contingencia
Diseño de cohortes
Disponemos de tres métodos para obtener un producto y verificamos la 
calidad del resultado:

Método 1 Método 2 Método 3

Baja 12 10 12

Media 22 33 15

Alta 35 15 22

Total 69 58 49

¿Podemos aceptar que los tres métodos dan resultados 
similares? En caso contrario, ¿qué método es mejor?
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Datos
A partir de una tabla 
de frecuencias

Porcentajes por columnas

Podemos aceptar que los 
tres métodos dan 
resultados similares? En 
caso contrario, ¿qué 
método es mejor?

Parece que el método 2 
da un porcentaje menor 
de calidad alta.

Los métodos 1 y 3 dan 
resultados parecidos.
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Datos
A partir de un data.frame

Hay que usar la función table() para generar resultados que se puedan utilizar 
en otros procedimientos.

Con el paquete compareGroups
obtenemos tablas con formato 
más elegante.
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Datos
A partir de un data.frame

Indicando type=1 en createTable
obtenemos una tabla de 
porcentajes respecto a la variable 
de grupo indicada en la fórmula de 
compareGroups.
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Gráfico de 
barras

1. Primero creamos la tabla de frecuencias (t)
2. Luego calculamos los porcentajes (tp) y 

transformamos la tabla en un data.frame para 
poder usar ggplot

A partir del data.frame, 
usamos ggplot con geom_bar.

8



Comparación de dos grupos
Riesgo relativo en el diseño de cohortes
En un diseño de cohortes seleccionamos a los individuos en 
función de los grupos (causa).

Riesgo relativo
◦ RR = (f12/f1.)/(f02/f0.)

No A A Total

Grupo de 
referencia (G0)

f01 f02 f0.

Grupo que se 
compara (G1)

f11 f12 f1.

Un RR=1 indica que el suceso es igualmente
probable en los dos grupos.
Un RR>1 indica que el suceso es más probable 
en el grupo que se compara con el de 
referencia.
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Comparación de dos grupos
Diseño de cohortes

Dos grupos experimentales 
(Exposición: Baja/Alta).

Evento: Vivo/Muerto

Los porcentajes que 
podemos calcular son 
respecto a las columnas.

RR=40.4/32.1=1.16
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Tabla 2x2
Diseño de cohortes: 
Riesgo relativo RR=40.4/32.1=1.26

RR: 1.26 IC (0.75, 2.13)

Los datos no permiten concluir 
que la exposición alta conlleve 
un aumento de riesgo de 
muerte.
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Tabla Rx2
Diseño de cohortes: 
Riesgo relativo

Los RR en este 
resultado son respecto 
al grupo de referencia 
(Never smoker).

Las cohortes deben estar en las filas para 
poder calcular el RR con riskratio. Por lo tanto, 
calculamos porcentajes de fila.
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Ejemplo
Alergias Sin alergias Total

Ciudad 34 30 64

Campo 43 27 70

En un estudio sobre un tipo de alergia, se 
comparan dos grupos de personas según su lugar 
de residencia. ¿Podemos concluir que las alergias 
son más frecuentes en la ciudad?

𝑅𝑅 =
34/64

43/70
=0.86

IC RR: (0.64,1.16)
No podemos concluir que en la ciudad se produzca 
un aumento de la probabilidad de alergias
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Ejemplos de interpretación

RR Aa vs AA: 24.6/26.8 = 0.92
RR aa vs AA: 21.9/26.8 = 0.82

Los genotipos de este carácter que tienen un alelo mutante no se asocian 
a un aumento de riesgo de esta patología (referencia genotipo AA). Los IC 
del RR incluyen en ambos casos el valor 1.
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Ejemplos de interpretación

RR Aa vs AA: 24.6/20.1 = 1.22
RR aa vs AA: 32.0/20.1 = 1.59

El genotipo aa se asocia a un aumento de riesgo de esta patología 
respecto al genotipo AA (IC: 1.22, 2.07). El genotipo Aa no presenta un 
aumento de la probabilidad de patología respecto a AA (IC: 0.92. 1.62).
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Tablas 2x2
Diseño de casos y controles
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Seleccionamos muestras en función de un problema de salud o de una 
condición que queremos relacionar con sus posibles causa. Por ejemplo, 
grupos de personas que han sufrido un ataque cardiaco (casos) y personas que 
han sufrido episodios de problemas cardiacos leves (controles). Queremos ver 
qué factores (p.e. fumar, hipertensión, etc.) se asocian a la aparición de 
ataques cardiacos. Por ejemplo:

En este ejemplo se han seleccionado 50 
personas que presentan una patología 
(casos) y 50 personas sanas (controles). Se 
verifica si un individuo es hipertenso o si 
tiene tensión normal.

Los porcentajes se calculan para 
hipertensión y normal en cada grupo 
(casos y controles).



El concepto de odds
Si tenemos un suceso de probabilidad p, el 
concepto de odds se define como:

Las odds indican cuantas veces es más probable 
observar un suceso que no observarlo.
◦ Si la probabilidad de padecer una enfermedad a una cierta 

edad es de 0.6, las odds son 0.6/0.4=1.5

1

p

p−



El concepto de odds ratio (OR)
El OR es el cociente de las 
odds en dos situaciones 
distintas

◦ Si la probabilidad de padecer una 
enfermedad a los 50 años es de 
0.6, y a los 60 es de 0.75, el OR (60 
años respecto a 50) es:

◦ Por lo tanto, a los 60 años se ha 
doblado la relación entre la 
probabilidad de padecer o no la 
enfermedad con respecto a los 50 
años.

El OR ratio suele interpretarse como 
una estimación de riesgo relativo (en 
el ejemplo seria el riesgo de padecer 
la enfermedad a los 60 respecto a los 
50), aunque no es una interpretación 
totalmente correcta.

Es más adecuado interpretar el OR 
como una estimación de la existencia 
de correlación entre las dos variables 
(p.e. edad y enfermedad).

0.75 / 0.25
2

0.6 / 0.4
OR = =



El concepto de odds ratio (OR)
Diseño de casos y controles
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𝑂𝑅 =
𝑃 𝐻𝑖𝑝𝑒𝑟 𝐶𝑎𝑠𝑜𝑠 /𝑃(𝑁𝑜𝑟𝑚𝑎𝑙|𝐶𝑎𝑠𝑜𝑠)

𝑃 𝐻𝑖𝑝𝑒𝑟 𝐶𝑜𝑛𝑡𝑟𝑜𝑙𝑒𝑠 /𝑃(𝑁𝑜𝑟𝑚𝑎𝑙|𝐶𝑜𝑛𝑡𝑟𝑜𝑙𝑒𝑠)

En un estudio de casos y controles, 
donde seleccionamos sanos y 
enfermos y observamos si 
presentaban o no hipertensión de 
manera retrospectivas, el OR puede 
calcularse también como: 

𝑂𝑅 =
28/50 / 22/50

22/50 / 28/50
𝑂𝑅 =

28 × 28

22 × 22
= 1.61



El concepto de odds ratio (OR)
Diseño de casos y controles
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𝑂𝑅 =
28/50 / 22/50

22/50 / 28/50

𝑂𝑅 =
28 × 28

22 × 22
= 1.61



OR para distintas variables
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Análisis de tablas 
RxC
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Tablas RxC
El análisis anterior no es aplicable cuando tenemos más de 
dos grupos (p.e. tres cohortes y tres grados de gravedad en 
la evolución de los pacientes). Estas tablas las 
denominaremos RxC.

En este tipo de situaciones, nos interesa:
◦ ¿Hay diferencias entre las probabilidades de evolución para las 

distintas cohortes?

◦ ¿En caso afirmativo, en qué cohorte se observa la mejor evolución?
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Tablas RxC
(librería gmodels)

La función CrossTable permite representar tablas de frecuencias y 
proporciona una manera de analizar casos con más de dos cohortes.

Las opciones de CrossTable especifican qué porcentajes se calculan, p.e. 
prop.r=F indica que no se calculen los porcentajes de filas, prop.t
calcularía los porcentajes con respecto al total de la table (sólo tiene 
sentido en un diseño transversal).

Por defecto se calculan todos los porcentajes. Por lo tanto, deberemos 
poner a FALSE los que no interesen.

CrossTable proporciona una evaluación global sobre si podemos aceptar 
que las proporciones de las respuestas son iguales para todas las 
cohortes (p-valor de la prueba chi-cuadrado).

Además, veremos que los residuales ajustados (asresid) permiten 
evaluar las diferencias entre cohortes.
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Uso de 
CrossTable
En el data.frame dt tenemos:
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Interpretación de 
CrossTable

1. El p-valor=0.0005 nos indica que las 
proporciones observadas para cada 
cohorte (genotipo) no permiten concluir 
que entre genotipos sea igual.

2. Los residuales ajustados negativos 
indican que la estimación de la 
probabilidad para esa respuesta y ese 
genotipo está por debajo de los 
esperado si no existieran diferencias 
entre cohortes.

3. Los valores de un residual ajustado 
superiores (en valor absoluto) a 1.96 
indican que en esa casilla la estimación 
de la probabilidad es superior (valor 
positivo) o inferior (negativo) al resto 
para ese nivel de respuesta .
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Uso de 
CrossTable

Podemos concluir que existen 
diferencias en la evolución de los 
pacientes según el genotipo 
(p<0.0001).

¿Qué genotipo proporciona un 
mejor resultado de evolución de 
los pacientes?
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Interpretación de 
CrossTable

Si miramos la proporción de 
resultados (+), vemos que es 
mayor para el genotipo AA. El 
valor del residual ajustado 
(asresid) es 3.2. Para Aa es de 
2.18 y para aa es de -5.17. Esto 
permite concluir que los 
genotipos AA y Aa muestran 
resultados (+) superiores a lo que 
cabría esperar en caso de que no 
hubiera diferencias entres los 
genotipos. El genotipo aa
muestra resultados inferiores.
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Interpretación de 
CrossTable

Si miramos la proporción de 
resultados (++), vemos que es 
menor para el genotipo AA. El 
valor del residual ajustado 
(asresid) es 3.6. Para Aa es de 1.3 
y para aa es de 4.86. Esto permite 
concluir que el genotipos AA 
muestra resultados (+++) 
inferiores a lo que cabría esperar 
en caso de que no hubiera 
diferencias entres los genotipos. 
El genotipo aa muestra 
resultados más altos.
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Interpretación de 
CrossTable

1. El p-valor=0.624 nos indica que las 
proporciones observadas para cada 
cohorte (genotipo) no permiten 
concluir que existan diferencias 
reales entre la evolución entre 
genotipos.

2. Los residuales ajustados son todos 
(en valor absoluto) inferiores a 1.96.

3. En este caso, las diferencias 
observadas no permiten concluir 
que la evolución de los pacientes 
dependa del genotipo.
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El p-valor es inferior a 0.05. Por lo 
tanto, debemos concluir que 
existen diferencias entre 
métodos.

En este caso, el porcentaje de 
resultados altos es superior en el 
método 1 y menor en el 2.

Nota: Ahora hemos puesto los 
grupos en columnas, por lo 
tanto los porcentajes que 
calculamos son los de columnas.
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Ejemplos de 
interpretación



• El p-valor indica que los 
porcentajes observados no 
son compatibles con la 
hipótesis de igualdad entre 
tratamientos.

• El tratamiento 2 tiene un 
residual ajustado de 2.706 en 
la mejora +++. Esto indica 
que este tratamiento es 
superior al tratamiento 1. 

• El grupo control presenta un 
porcentaje muy inferior de 
este nivel de mejora 
(asresid=-2.6) y un mayor 
porcentaje de poca mejora 
(asresid=3.55)
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• El p-valor indica que los 
porcentajes observados son 
compatibles con la hipótesis 
de igualdad entre 
tratamientos.

• Todos los residuales 
ajustados son menores, en 
valor absoluto, que 1.96.
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• Queremos valorar si una 
mutación en un gen se asocia 
a la gravedad de una 
enfermedad.

• El p-valor<0.05 indica que los 
porcentajes observados no 
son compatibles con la 
hipótesis de homogeneidad 
de gravedad entre genotipos.

• Los residuales ajustados 
indican que la probabilidad de 
gravedad +++ es más alta en 
el genotipo aa.

• Los residuales ajustados 
indican que la probabilidad de 
menor gravedad es mayor en 
el genotipo AA.

• Por lo tanto, podemos 
concluir que una mayor 
gravedad se asocia a la 
presencia de alelos a.
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• El resultado del análisis no 
es válido cuando se 
dispone de pocos datos. 

• En particular, si las 
frecuencias esperadas son 
inferiores a 5.

• Cuando esto sucede, 
debemos agrupar 
categorías (en este caso 
agruparemos + y ++ en 
Baja gravedad, y +++ en 
Alta gravedad).
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• Ahora el análisis es válido.
• Concluimos que no hay

diferencia de gravedad
entre genotipos.
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