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В статье представлен краткий обзор применения метода анализа последо-
вательностей в социологии. Обсуждается как контекст появления метода 
в социальных науках, так и примеры его основных приложений. Анализ 
последовательностей рассматривается в контексте классификации более 
широкого набора методов анализа временных данных и оценивается в 
плане своих сравнительных достоинств и недостатков применительно 
к разным исследовательским вопросам, типам данных и теоретическим 
допущениям.
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Постановка исследовательской задачи
Цель, ставящаяся в рамках этой статьи, – обозначение истоков 

анализа последовательностей и обзор областей его применения 
в социологии. Говоря об анализе последовательностей, мы име-
ем в виду комплекс методов и техник, в рамках которых ряды 
упорядоченных во времени состояний объекта рассматриваются 

Тимофей Дмитриевич Алексеев – аспирант Национального исследовательского 
университета «Высшая школа экономики», преподаватель Государственного 
академического университета гуманитарных наук. E-mail: veretur@gmail.com.



101

Анализ последовательностей в социологии

холистически. Такие объекты сопоставляются и группируются 
специальными алгоритмами, которые выступают в качестве 
альтернативы статистическим методам анализа или в качестве 
дополнения к ним.

Когда социологические объекты меняют свои дискретные 
свойства во времени, исследователь сталкивается с характер-
ными проблемами. От чего зависит состояние в данный момент 
времени? Имеет ли значение порядок событий, и если да, то в 
каком масштабе? Какие теоретически интерпретируемые свойства 
последовательности как целого можно измерить? Как именно их 
лучше измерять? Имеет ли значение время между событиями? 
Как лучше группировать последовательности? В чем, собственно, 
заключается сходство одной последовательности с другой?

В анализе данных подобного рода используются хорошо 
известные общие линейные модели. К примеру, в демографии, 
исследуя совокупность людей, для которых известны матримо-
ниальные статусы в некоторых временных периодах, мы можем 
сделать попытку предсказать вероятность наступления искомого 
статуса в интересующем нас периоде. Так же, например, мы можем 
оценить вероятность продвижения по карьерной лестнице. Для 
того чтобы сделать подобное предсказание, нужно принять ряд 
допущений о природе данных и, что важнее, о форме их связи. 
Например, предсказывая, возьмет ли Зевс в жены Фетиду в на-
блюдаемом периоде (зависимая переменная), мы рассматриваем 
только три дискретных предшествующих периода (независимые 
переменные) в жизни Зевса: в каждом из них он женится на Мети-
де, Фемиде и Гере соответственно. Нас также могут заинтересовать 
эффекты взаимодействия предыдущих браков, которые могут 
войти в модель в качестве отдельных независимых переменных. 
Так, возможно, проанализировав брачные сценарии других олим-
пийцев, мы выяснили, что каждый отдельный брак в прошлом 
положительно влияет на вероятность брака в наблюдаемом пе-
риоде, так как определенный матримониальный опыт понижает 
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тревожность перед поздним браком. Однако браки в первых двух 
и в первых трех периодах не аддитивны: молодые боги быстро 
пресыщаются отношениями подобного рода, и в четвертый раз в 
случаях частых союзов в начале пути в брак вступают редко. Такая 
модель хорошо сочетается с тем фактом, что Гера действительно 
останется последней женой Зевса. 

Приведенный пример очень примитивен: он не учитывает 
времени пребывания в браке, фактора многоженства, значения 
кратковременных романов, типов партнеров. Более того, хорошее 
объяснение того, почему Зевс не женился на Фетиде, связано с 
событиями, которые вообще не входят в модель: Громовержец 
убоялся пророчества, гласящего, что их сын превзойдет отца по 
силе. Но какой бы сложной модель ни была, она всегда одна. Со-
ответственно, регрессионные модели ориентированы на поиск 
некоей всеобщей типичности, и она тесно связана с порядком 
событий. Если бы мы рассматривали не только жен, но и всех 
любовниц Зевса, то предсказание могло радикально измениться 
в связи с перестановкой порядка их появления. Но можно ли бы 
было судить о том, что его романтическая биография в своей за-
вершенности претерпела в связи с этим существенные изменения? 
Вряд ли: Зевс бы в любом случае остался тем же любвеобильным 
богом, вне зависимости от конкретного размещения романов и пауз 
между ними в рассматриваемых периодах. Что важно в его судьбе 
как таковой, а не в ее исходной точке? Регрессионные модели не 
очень хорошо подходят для поиска ответов на такие вопросы. В 
социологии анализ последовательностей исторически позицио-
нировался в качестве ресурса рассмотрения рядов событий в их 
целостности, к классификации последовательностей со вниманием 
к неожиданным вариациям, которые модели могут отнести к «не-
объясненной дисперсии». В ряде своих приложений такой анализ 
действительно удачно решает задачи подобного рода.
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Дисциплинарные источники и области 
использования анализа последовательностей

С 1980-х гг. в социологических исследованиях начал приме-
няться метод анализа последовательностей, исходно разработан-
ный и применявшийся преимущественно в биологии и лингви-
стике [1]. Появившись как оригинальный подход, альтернативный 
уже давно на тот момент применявшимся в социальных науках 
разнообразным техникам анализа временных данных, за первые 
десять лет использования и теоретического обсуждения он снискал 
как благосклонность ряда поклонников и апологетов [2] среди 
социологов, так и критику со стороны скептиков [3; 4]. История 
появления этого метода в социологии проясняет сравнительные 
особенности методических альтернатив для аналогичных типов 
данных и задач, а также основания для отнесения отдельных тех-
ник к анализу последовательностей.

Анализ последовательностей – междисциплинарный метод, 
направленный на классификацию сценариев изменения состоя-
ний или отдельных характеристик объектов во времени. Будучи 
модным в социальных науках сегодня, до 1980-х гг. он в основном 
развивался в рамках биоинформатики [5, p. V–VI] и в некоторой 
степени − в лингвистике [5, p. 163–188; 6; 7]. Знакомство пионера 
анализа последовательностей в социологии – Э. Эббота – с при-
ложениями метода в других науках состоялось через Дж. Краскала, 
который готовил издание сборника о методах обработки речи и 
анализа макромолекулярных последовательностей («Time Warps, 
String Edits and Macromolecules: The Theory and Practice of Sequence 
Comparison») [8, p. 8–9]. Анализ последовательностей исходно раз-
рабатывался как специфичный метод именно для биоинформатики 
[9]. В связи с этим импорт метода в социальные науки сопрово-
ждался спорами о теоретической обоснованности используемых 
процедур, которые были исходно связаны с содержательными 
представлениями о природе биологических данных.
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Единицей анализа в биологии являются последовательности 
генов или их структурных элементов в нуклеиновых кислотах [5, 
p. 45–52]. Стандартные задачи, решаемые в молекулярной биологии, 
эволюционной биологии и биоинформатике с его помощью – по-
строение филогенетических деревьев, аннотирование геномов, сбор 
баз генетического разнообразия [10; 11]. Такой анализ направлен 
прежде всего на выявление выделяющихся из общего контекста 
последовательностей качественных признаков (поиск первых мута-
ций) и на каталогизацию типических порядков событий и перерывов 
между ними (задачи биологической таксономии). Содержательно 
эти задачи позволяют уточнять таксоны и выдвигать обоснованные 
предположения об эволюционной близости видов [12, с. 430–433]. 
Например, первые найденные представители семейства дамановых 
в связи с фенотипическим сходством с морскими свинками были 
отнесены к отряду грызунов. Позднее структурные особенности 
генома этих животных помогли отнести их к одному классу со 
слонами и ламантинами: их общий предок, как это отражалось в 
сходных частях генома, мутировал в разных направлениях [13].

Основные предметные области, где используется анализ по-
следовательностей в социологии, – жизненный путь, карьеры, вза-
имодействие лицом к лицу, структурные исторические изменения, 
брачный статус индивида [14, p. 4]. Выбор единицы анализа в них 
сильнее варьирует вместе с особенностями исследовательского ди-
зайна, чем в биологии. Элементы последовательностей – события – в 
таких концептуально сложных объектах могут обладать свойствами, 
которые не позволяют, например, симметрично их заменять. А эта 
операция, как станет ясно в дальнейшем, – основа стандартных 
алгоритмов построения расстояния между последовательностями. 

Конечно, в истории статистики известно множество любо-
пытных анекдотов1 о контексте создания того или иного метода 

1 Наиболее знаменитый за пределами естественных наук, вероятно, повествует о 
том, как Уильям Госсет опубликовал под псевдонимом Стьюдент статью, чтобы 
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анализа, что располагает подозревать проблемную и теорети-
ческую укорененность в любом математическом формализме. 
Важно, однако, что прикладная статистика все же ориентирована 
на универсализацию разрабатываемых методов для разных на-
учных задач, а разработка анализа последовательностей была 
более дисциплинарно герметичной. Задача использования метода 
в биологии состоит в том, чтобы создать критерий для сопостав-
ления разных биополимеров (в первую очередь – нуклеиновых 
кислот) [5, p. 45–46]. С развитием методов считывания данных с 
генетического материала и увеличением вычислительных мощ-
ностей, автоматические техники секвенирования и сборки генома 
позволяют определять, т. е. кодировать в текстовые последователь-
ности, все более протяженные последовательности оснований 
нуклеотидов в ДНК или РНК [17], которые в свою очередь могут 
быть сопоставлены с аналогичными последовательностями у 
разных биологических видов.

Процедуры «раннего» анализа 
последовательностей

Поскольку в социологии анализ последовательностей пока не 
используется на таких больших объемах данных, которые требу-
ют особых техник автоматизированного отбора внутри отдельно 
взятой последовательности, мы рассмотрим детали этапа анализа, 
а не сбора. Подготовленная единица анализа – упорядоченный 
набор неких дискретных состояний. Рассмотрим базовые стадии, 

избежать судебного преследования со стороны пивоварни Эдварда Гиннесса, для 
которой разработал тест и распределение в целях анализа процессов вызревания 
пива [15, p. 234–235]. Чуть менее известная, но более элегантная история расска-
зывает о том, что точный тест Фишера появился благодаря пари Фишера со своей 
коллегой – Мьюриэл Бристоль, – состоявшем в том, сможет ли она определить 
порядок наливания молока и чая в чашку в краткой серии слепых тестов [16].
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характерные для биоинформатики и, соответственно, для раннего 
этапа использования метода в социологии.

1. Применение алгоритма выравнивания последовательно-
стей («sequence alignment») с целью сопоставления единиц. Он 
позволяет отыскать количественную меру различий между всеми 
парами последовательностей и создать основу для их классифика-
ции. Определив вес операции замены знака, ввода или удаления 
знака, можно применить алгоритм, который найдет наименьшие 
веса приведения каждой последовательности к некоей другой1 [14, 
p. 109–111]. В силу совокупности таких особенностей биологиче-
ских данных, как большая длина последовательностей2, большие 
объемы неклассифицированной информации3, значительная меж-
видовая вариация длин последовательностей и косвенные дорого-
стоящие способы реконструирования целых последовательностей, 
выравнивание в биологии до сих пор остается развивающимся 
пространством методического и инженерного новаторства [20]. 

В социологии, где последовательности не столь неохватны и 
несопоставимы по длине, один из методов выравнивания можно 
считать общепринятым – это оптимальный подбор («optimal match-
ing») с помощью алгоритма Нидлмана–Вунша. Этот алгоритм ди-
намического программирования предназначен для выравнивания 

1 Мера удаленности называется дистанцией редактирования, а включающая 
именно три этих операции – при равных весах каждой из них – расстоянием 
Левенштейна [5, p. 37–39] [18]. Она удовлетворяет неравенству треугольника, 
но не транзитивна.
2 Только генов, несущих наследственную информацию, геном человека 
насчитывает более 19-ти тысяч [19]. Пары нуклеотидов в цепочке ДНК человека 
измеряются миллиардами.
3 Представление о доле «мусорного» ДНК в молекуле кардинально изменилось 
за последние 50 лет. В эпоху первых шагов биоинформатического анализа 
последовательностей научное сообщество разделяло мнение, что подавляющее 
большинство последовательностей генома не кодирует наследственную 
информацию.
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всех последовательностей по всей длине по уже описанному выше 
принципу. Например, мы хотим определить расстояние Левен-
штейна (дистанцию редактирования) между последовательностя-
ми знаков «ПАТЕФОН» и «ТЕЛЕФОН», для чего нужно заменить 
подпоследовательность «ПАТ» в «ПАТЕФОН» на «ТЕЛ». Если бы 
операция замены знака была «дорогой» в сравнении с операциями 
ввода и удаления, более оптимальным способом мы бы сочли ввод 
двух знаков для получения «ПАТЕЛЕФОН» и удаление из него 
двух знаков – подпоследовательности «ПА». Сопоставив массу 
лексем подобным образом, мы могли бы упорядочить их в схожие 
и отличные группы, чтобы выдвинуть некую содержательную ги-
потезу о природе их морфологии. Наиболее «креативная» часть в 
социологическом анализе последовательностей – выбор весов для 
операций (например: [8, p. 479]) и ввод новых операций1. Динамика 
занимаемых должностей, очередность инициативы в разговоре, 
история матримониального статуса, образовательного статуса – 
лишь список примеров единиц социологического анализа, и каж-
дая требует гибкости в выборе параметров алгоритма. Так, индекс 
может вообще не основываться на количестве вводов, удалений и 
замен, необходимых для приведения одной последовательности 
к другой. Например, есть мера сходства, в основе которой лежит 
доля общих подпоследовательностей [22]. В случае с Зевсом это 
бы значило, что он очень «похож» на некую свою вымышленную 
версию, взявшую в жены не только Метиду (A), Фемиду (B) и 
Геру (C), но и десятки остальных своих возлюбленных, так как 
все семь подпоследовательностей (A, B, C, AB, AC, BC, ABC) 
браков Зевса есть у его более ответственного двойника. При по-
мощи дистанции редактирования получился бы иной результат: 
десятки операций удаления тех жен, которые у реального Зевса 

1 Например, описан алгоритм вычисления дистанции редактирования – 
расстояния Дамерау–Левенштейна – при вводе операции перестановки двух 
соседних элементов.
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были лишь возлюбленными, обеспечили бы представление об этих 
двух версиях одного бога как об очень разных.

2. Кластеризация. Мы уже обращали внимание, что стандартной 
содержательной целью биологического исследования с применени-
ем анализа последовательностей является, в частности, конструи-
рование филогенетических деревьев, которые состоят из обширных 
кластеров, значительно удаленных друг от друга в сконструирован-
ном при помощи выравнивания последовательностей и попарного 
замера расстояния между ними в метрическом пространстве дис-
танций редактирования. Дистанция редактирования положительно 
коррелирует с разницой длин сравниваемых последовательностей, 
поэтому, чаще всего, дистанции нормируются посредством деления 
на число символов в длиннейшей последовательности из пары [8, 
p. 482]. В качестве альтернативы можно обеспечить одинаковые 
длины последовательностей на этапе дизайна [23]. В дальнейшем 
последовательности пошагово, по одной агломерируются по прин-
ципу наименьшего расстояния между кластерами (в том числе со-
стоящими из одной последовательности). Существует множество 
алгоритмов определения ближайшего кластера [24, C. 251–254, 
260–267], детали которых – предмет отдельного обсуждения.

Место анализа последовательностей в ряду 
методов анализа временных данных

Пока анализ последовательностей существовал в социологии 
в описанном выше виде, он едва ли конкурировал с другими пред-
ставителями широкого класса методов рассмотрения динамики со-
бытий во времени. Действительно, долгое время – приблизительно 
на протяжении своего существования в социологии в XX в. – он 
оставался не очень хорошо разработанной техникой. Открытая 
критика его ограниченности в сравнении с хорошо развитыми 
линейными моделями анализа истории событий была вынесена 
на обсуждение [3; 4] только в публикациях 2000 г. (специальный 



109

Анализ последовательностей в социологии

выпуск «Sociological Methods & Research»). Систематические 
учебные пособия [14; 25] по использованию метода в социологии 
и пакеты для программ анализа данных [26] стали появляться не 
раньше десяти лет назад, а в большинстве своем − после 2010 г.

Далее мы кратко рассмотрим основных «конкурентов» ана-
лиза последовательностей в области методов обработки времен-
ных данных и возможности новых техник, которые иногда тоже 
обобщаются в термин «анализ последовательностей» [27]. Здесь 
мы сделаем попытку создать набросок классификации методов по 
двум основаниям: по типу используемых процедур статистическо-
го вывода и по подходу к рассмотрению времени. Прежде следует 
сделать две существенные оговорки. Во-первых, классификация 
не будет исчерпывающей. Нас здесь интересуют выделяющиеся 
на общем фоне методов анализа временных данных черты анализа 
последовательностей, его достоинства и недостатки, возможности 
и ограничения на сегодняшний день, а для этих целей достаточно 
некоторого количества иллюстраций. Во-вторых, большее зна-
чение, чем сами методы, имеют, пожалуй, именно признаки, по 
основаниям которых можно провести классификацию, потому 
что в них отражается сложность теоретико-методологической 
проблемы изучения времени как независимой и зависимой пере-
менной в социологии.

Приведенная выше типология – набросок, подчеркивающий 
кажущиеся нам значительными различия в подходах к интерпрета-
ции временно́й динамики. Методы, отнесенные к разным ячейкам, 
не обязательно применяются для решения одних и тех же задач и 
идентичных типов данных. Табл. 1 дает общую картину различных 
способов концептуализации временных последовательностей.

Различие между строками табл. 1 состоит в том, какими при-
знаками обладает событие. Как структурный элемент или единица 
анализа, оно не только принимает некоторое значение, но и вступает 
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в отношения порядка1 с другими событиями. Безусловно, порядок в 
последовательности всегда предполагает временной порядок, либо 
как прямо описанная переменная (ряд событий во времени), либо как 
имплицитно привязанный к временной шкале признак, имеющий 
отношение как минимум к порядку чтения или анализа. Даже обсуж-
давшиеся в начале статьи последовательности нуклеотидов ДНК не 
лишены временного измерения, так как ДНК-полимераза «читает» их 
только в одном направлении, следовательно, можно определенно ска-
зать, какой элемент появился в более ранней фазе репликации. Между 
тем, существует большая разница между теми методами, аппарат кото-
рых включает физическое время в виде непрерывной переменной или 
набора дискретных временных интервалов известной протяженности 
(сколько времени прошло между событиями), и теми, где этот признак 
задан на ординальной шкале (в каком порядке произошли события).

Различие между столбцами состоит в основном в типе результа-
та. Так, вероятностные методы (первые два столбца) предполагают 
применение статистического критерия, т. е. проверку гипотез о ста-
тистической связи или различиях, или статистическое оценивание. 
При этом параметрические критерии вводят допущения о параметрах 
распределений, выборкой из которых стали события в последова-
тельности. Непараметрические тесты строят свои предположения 
«от данных». Нужно указать, что разделение на параметрические и 
непараметрические методы несколько условно, потому что отдельные 
требования к данным могут быть выражены как в отсылках к пара-
метрам теоретического распределения, так и в чисто процедурной 
форме2. В любом случае, вероятностные методы разделяют подход к 

1 Возможно, применительно к событиям корректнее говорить не о порядке, 
а о предшествовании, так как строгий порядок транзитивен, нерефлексивен 
и асимметричен, что невозможно при повторении одного элемента в разных 
сегментах последовательности [22].
2 Например, анализ простых таблиц сопряженности классифицируется как 
непараметрический метод, в то время как логлинейные модели, в сущности 
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последовательности как к паттерну, складывающемуся из результа-
тов стохастических процессов, лежащих в основе каждого события.

Анализ последовательностей, который мы относим к «алго-
ритмическому» типу вывода, отличается тем, что в него не встроен 
явный или принципиально необходимый вероятностный аппарат. 
В этом случае мы имеем дело с конструированием принципов (ал-
горитмов) сопоставления целостных последовательностей. Один 
алгоритм измеряет отношения между элементами множества после-
довательностей (например, вычисляет дистанцию редактирования), 
а другой алгоритм определяет принципы агрегирования (скажем, 
методом полной связи). Соответственно, анализ последовательно-
стей тяготеет к «детерминистскому» подходу к объектам, в отличие 
от стохастического понимания в статистических моделях и тестах.

Если обращаться к конкретным примерам из табл. 1, цепи 
Маркова с дискретным временем чаще всего используются при 
определении единого шага времени между событиями, но это 
условие не является необходимым. Так, например, этот метод 
исторически использовался в текстологии для исследования тен-
денций в расстановке гласных и согласных [30, с. 188].

Анализ истории событий представляет собой пример использо-
вания общей линейной модели. В анализе истории событий исполь-
зуется регрессия по Коксу, также известная как анализ наработок 
на отказ, в целях предсказания вероятности наступления некоего 
состояния в данный момент времени. Предикторами выступают 
предыдущие периоды времени, принимающие такие значения, как 
определенные события (подробнее см.: [28; 29, p. 33–41])1. 

обобщающие такой анализ на многомерные распределения, часто относят к 
параметрическим методам, так как они требовательны к ожидаемым частотам.
1 Яркий пример – модель пропорциональных рисков, используемая в биомедицин-
ской статистике для предсказания вероятности смерти пациента. Предикторами 
выступают периоды времени, когда применялись или не применялись некие 
терапевтические приёмы.
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Для непараметрических методов анализа временных данных 
характерная эксплораторная направленность, например последо-
вательная модификация гипотез в ходе продолжающегося сбора 
серийных данных. Таким образом, в группу попадают многие 
методы статистического последовательного анализа, один из 
самых простых из них – критерий Вальда–Волфовица (тест се-
рий), проверяющий гипотезу о случайности отбора наблюдений 
в последовательности, например, корректно ли использовать для 
этой последовательности марковскую модель. Более сложным 
методом, учитывающим продолжительности событий и воз-
можность их полного или частичного совпадения во времени, 
представляется последовательный анализ временнóго окна. Он 
используется в психологии для анализа обусловленного поведения 
[31, p. 135–137].

Анализ последовательностей, который мы отнесли к алго-
ритмическим методам, как известно из предыдущего раздела 
статьи, явным образом не учитывает количественных времен-
ных интервалов. Но этот подход начал дополняться с 2000-х гг. 
с развитием новых техник обобщения и визуализации в рамках 
анализа последовательностей. О них мы подробнее расскажем в 
следующем разделе.

Направления развития анализа 
последовательностей в XXI в.

Критика раннего анализа последовательностей основывалась 
в основном на «атеоретичности» алгоритмов, лежащих в его осно-
ве, т.е. отсутствию очевидной интерпретации их теоретического 
смысла [22, p. 4–8]. Как один из равноправных методов со своими 
достоинствами и недостатками, он мог бы сегодня оставаться 
таким, каким был знаком исследователям в 1990-х гг., потому что 
атеоретичность не может служить безусловным препятствием для 
эксплораторного использования техники. Любопытно рассмотреть 
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рост числа опубликованных работ, посвященных его дальнейшей 
методической разработке, после выхода упоминавшегося выше 
специального выпуска «Sociological Methods & Research» в 2000-м 
г. в контексте уже существовавших аргументов за использование 
анализа последовательностей.

Э. Эббот, горячий энтузиаст применения анализа последо-
вательностей в социологии, известен также как автор работ по 
методологии, сравнивающих каузальные и детерминистские 
перспективы рассмотрения временны́х данных [32; 33, p. 53–63]. 
Аргументация за использование анализа последовательностей 
в качестве альтернативы вероятностным методам работы с вре-
менными данными основывалась на критике общей линейной 
модели с точки зрения исторической очевидности. Моделирование 
социального процесса предполагает неявное допущение , что про-
цесс, изучаемый на массе разнообразных историй, подчиняется 
единому шаблону, который эксплицируется в модели. Другими 
словами, вариация возможных сценариев представляется стати-
стической ошибкой, которая говорит не о качественных различиях 
в пространстве динамики развертывания изучаемого процесса, 
а о приемлемо низком качестве содержательной модели. Также 
моделирование предполагает универсальную значимость всех 
предикторов – событий в данных периодах – для конечного исхода. 
«Субъектами» действия в статистических методах являются пере-
менные, в то время как для многих социальных процессов – карьер, 
взаимодействия лицом к лицу – это не вполне очевидно. Историче-
ский подход к таким феноменам предполагает, что действующим 
лицами будут сами объекты [33, p. 54–59]. Также статистические 
методы обладают «короткой памятью»: в данном периоде не учи-
тываются события всех предыдущих периодов [32, p. 144–146].

Наша гипотеза состоит в том, что дальнейшее развитие 
метода и переформулирование принципов его применения не в 
последнюю очередь было связано именно с расхождениями до-
стоинств техники с дискурсивной стратегией, в рамках которой 
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оформлялись призывы к его использованию. Действительно, 
детерминистский и исторический взгляд на единицы анализа не 
очень хорошо сочетается с марковскими допущениями. Но он так 
же не сочетается с измерением различия последовательностей рас-
стоянием Левенштейна, которое совершенно не чувствительно к 
порядку событий и их качественным характеристикам, как и с их 
автоматической классификацией («без учителя»), исключающей 
предварительную теоретическую работу с типами последова-
тельностей. Интерпретация кластера, полученного в результате 
автоматической классификации, разделяет эпистемологические 
недостатки с общей линейной моделью.

Таким образом, запрос на реформирование раннего анализа 
последовательностей был связан с тем, что он не избегал проблем 
тех методов, в виде альтернативы которым позиционировался [3]. 
После начала 2000-х гг. анализ последовательностей отличался, во-
первых, алгоритмическими нововведениями, которые расширили 
возможности теоретического осмысления результатов его приме-
нения, во-вторых, явной спецификацией переменной времени и, 
в-третьих, общей переориентацией цели использования метода. 
Последний пункт является наиболее масштабным изменением. 
Полемические стратегии защиты и продвижения анализа после-
довательностей через критику общей линейной модели сыграли 
важную роль в рецепции метода в социологии, но метод требовал 
и позитивного определения своего предназначения, несводимого к 
конкурентным преимуществам в сравнении с другими техниками. 
Так анализ последовательностей постепенно стал развиваться как 
иллюстративный метод, способный дополнять предсказательные 
модели качественной информацией, в первую очередь внятной 
визуализацией. Ниже мы перечислим некоторые важные ново-
введения, происшедшие в XXI в. в анализе последовательностей, 
но опустим как их подробное обсуждение, так и описание только 
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начинающих развиваться техник1, поскольку сложность таких 
конкретных техник требует их анализа в отдельных публикациях.

Новые алгоритмы для вычисления меры сходства последо-
вательностей искали альтернативы алгоритмам выравнивания, 
которые указывают на расстояние между наблюдениями в за-
висимости от того, как сложно преобразовать одно в другое. 
Например, в качестве меры использовались доли совпадающих 
подпоследовательностей в сравниваемых парах («NMS2 approach») 
[22] или евклидово расстояние между последовательностями, 
каждый из элементов которых перекодирован в дихотомические 
признаки (геометрическое сравнение) [34]. Хотя последняя мера 
сильно коррелирует с получаемой алгоритмом Нидлмана–Вунша 
[14, p. 149–150] и так же не учитывает временнóй порядок, пер-
вая в чем-то отвечает запросу на теоретическую обоснованность 
(похожими здесь оказываются те последовательности, в которых 
фигурирует больше сходных сценариев в смысле одинаковых на-
чала, середины и конца).

Также в рамках позднего анализа последовательностей раз-
рабатываются одномерные статистики для отдельно взятых по-
следовательностей: простые метрики, как число переходов и число 
подпоследовательностей, и более сложные показатели3, такие как 
внутренняя энтропия последовательности [26, p. 22–23], тур-
булентность [35, p. 231–234] и индекс сложности («complexity 
index») [26, p. 23]. Внутренняя энтропия последовательности 

1 Например, сетевой анализ последовательностей или статистический вывод в 
анализе последовательностей. [14, p. 257–262].
2 Number of Matching Sequences, т.е. число совпадающих последовательностей.
3 Все они с небольшой разницей в подходах к построению формул отражают 
разнообразие и непредсказуемость последовательности. Например, энтропия 
максимальна при большом числе разных событий и низкой дисперсии времени 
между ними, а турбулентность максимальна при высокой дисперсии времени 
между большим числом событий.
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отражает разнообразие событий в одном наблюдении. πi – доля 
событий со статусом i в последовательности, каждый из элементов 
которой принимает значение от 1 до a. Соответственно, энтропия 
максимальна при равной длительности пребывания объекта на-
блюдения в каждом из а статусов, и минимальна при отсутствии 
смены статуса.

∑
=

ππ−=
a

i
iih

1

log

Турбулентность, как и энтропия, отражает разнообра-
зие событий. Турбулентность велика при большом числе 
отдельных подпоследовательностей (φ). Также она велика 
при низкой дисперсии периодов, непрерывно проведенных 
в одном статусе ( )2
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Индекс сложности растет как в связи с энтропией (h), скоррек-
тированной на максимальную возможную (log a) при a возможных 
статусов, так и в связи с числом смен статуса (ld) относительно 
длины последовательности (ld).
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h
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Ввод этих показателей в оборот расширил познавательные 
возможности метода с точки зрения использования для решения 
задач квантифицированной оценки стандартизации или дестандар-
тизации социальных процессов. Также этот уровень анализа согла-
суется с одним из существенных вопросов о наличии качественных 
паттернов последовательностей и измерении этого качества [25, 
p. 140–143] – первые приложения анализа последовательностей 
с оптимальным подбором и иерархической агломерацией не по-
зволяли перевести обсуждение в такую плоскость.



118

Т.Д. Алексеев

Ввод континуальной переменной времени в анализ стал толч-
ком для развития техник визуализации, широким применением 
которых и отличается современный анализ последовательностей. 
Базовая техника визуализации – это совокупная диаграмма по-
следовательностей («sequence index plot», рис. 1), где по верти-
кальной оси расположены объекты, отсортированные по времени 
наступления одного из значимых событий, а горизонтальная ось 
отражает время [36].

Рис. 1. Совокупная диаграмма последовательностей статусов занятости 
(вывод STATA)

Источник: [37].

Нахождение в том или ином статусе в данном периоде времени 
отражается соответствующим цветом отрезка последовательности. 
Недостаток этой техники заключается в невозможности усмотреть 
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индивидуальные значения1 даже при скромном объеме выборки 
(N = 200) [1, p. 651–652] и в зависимости интуитивной понятности 
такого представления результатов от однородности данных. Для 
такого типа диаграмм существует модификация с использованием 
многомерного шкалирования [38], где строки упорядочиваются по 
значениям первого фактора (т.е. фактора, объясняющего большую 
часть дисперсии меры сходства последовательностей), полученно-
го в результате многомерного шкалирования матрицы расстояний 
между наблюдениями. Такие графики в среднем более упорядо-
чены, чем простые совокупные диаграммы последовательностей, 
так как фактор зависит от многих признаков, и имеет шансы быть 
более равномерно распределенным в наблюдаемой совокупности, 
чем время наступления одного из событий.

Наравне с совокупной диаграммой последовательностей ис-
пользуется частотная диаграмма последовательностей («sequence 
frequency plot»), где вертикальная ось указывает долю последова-
тельностей в выборке. В такой диаграмме отражаются последо-
вательности, которые встречаются чаще всего. Этот график очень 
чувствителен к мелко квантуемому времени, а также представляется 
хорошим методом визуализации только при большом объеме групп 
идентичных последовательностей [1, p. 653]. Глубоким усовершен-
ствованием частотных диаграмм стали представительные диа-
граммы последовательностей, куда входят те последовательности, 
которые представительны с точки зрения мер частоты, плотности 
«соседей», центральности (наименее отличающиеся от других 
последовательностей), правдоподобия (вероятности каждого из 
событий последовательности произойти в данный момент) [39]. 
Достоинство такой диаграммы в том, что можно вычислить долю 
последовательностей, которую на заданной дистанции покрывают 
эти «типичные» образцы.

1 К тому же часть наблюдений может не содержать искомое событие и быть 
упорядочена произвольно.
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Также для последовательностей существует класс диаграмм, 
которые обобщают значимые показатели. Это простая диаграмма 
среднего времени для каждого статуса (время по вертикальной 
оси, типы событий по горизонтальной оси), а также диаграмма 
модального статуса на данный момент времени (рис. 2) [1, 
p. 657]. Более сложными представляются диаграмма распределе-
ния статуса (рис. 2), демонстрирующая все статусы и их долю в 
данный момент времени, и кривые выживаемости, указывающие 
на вероятность (по вертикали) покинуть группу с неким статусом 
в данном периоде (по горизонтали) [1, p. 656].

Рис. 2. Обобщающие диаграммы в анализе последовательностей (вывод R)

Источник: [40].

Заключение
Унаследованный из приемов решения описательных задач 

классификации в эволюционной биологии, в своем современном 
положении в социальных науках анализ последовательностей 
стал как успешным вспомогательным, так и полноценным само-
стоятельным методом. Он легко сочетается внутри одного ис-
следовательского дизайна с другими методами, например, пред-
полагающими статистический вывод, но при этом достаточно 
разветвлен, чтобы оказаться подходящим для решения некоторых 
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оригинальных задач, ориентированных на детерминистский под-
ход к временным данным. Так, внутри анализа последовательно-
стей появились как самостоятельные индексы для количественной 
оценки особенностей последовательности как целого, разработан 
ряд специфических для социологии алгоритмов классификации и 
вычисления оснований для классификации последовательностей. 
Обращаясь к содержательным аспектам применения метода, 
мы можем увидеть, что он применяется в основном в анализе 
карьерных данных, статусов занятости и брачности, однако не 
ограничивается таковыми, находя применение в анализе раз-
говоров, пространственной динамике, изменений в документах, 
исследованиях публикационной активности издательств, и более 
экзотических областях эмпирической социологии.
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Sequence analysis in sociology: resources, limitations and possible 
applications
The article provides a brief review of social sequence analysis as an algorithmic 
deterministic approach to the classification of event series. The method is 
discussed in the context of its reception in social sciences in early 1980s with the 
help of a pioneering research enthusiast A. Abbott. The specificity of sociological 
applications of sequence analysis under certain data assumptions inherited from 
bioinformatics, e.g. universal interchangeability of events, arbitrary censoring, 
rank time variable, is considered. The article classifies a broad set of methods of 
time–ordered data analysis to provide a base for epistemological confrontment 
and pinpoint the advantages and shortcomings of sequence analysis compared to 
nonparametric statistics and general linear models of ordered events. The bases 
of classification are the dichotomies of time/order event definition and algorithm 
/ statistical inference method of result acquiring. The comparison covers different 
methods’ applications in cases of varied research goals, data types and theoretical 
assumptions. The article provides a sketch of sequence analysis development 
over time, considering its aggressive movements towards positioning on the 
bases of philosophy of history and narrative criticism of general linear models. 
The roots of its recent orientation towards visualization techniques are discussed 
as revealed in the scope of early 2000’s controversy over the capability of the 
use of sequence analysis to solve the theoretical problems stemming from the 
limitations of general linear models.
Key words: sequence analysis, optimal matching, time–ordered data, time–
ordered data visualization
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