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Con la gran cantidad de información que en la actualidad se obtiene en los proyectos de estudio
de genomas, es necesario crear una estrategia para que los datos sean almacenados y estructurados
de forma que sean fácilmente accesibles.

 Para tal efecto se desarrolló en Cenicafé un sistema de información de datos genómicos LIMS
el cual, basado en su mayoría en herramientas libres, permitió construir un sistema a bajo costo y
de alta calidad, con los aplicativos necesarios para asistir las necesidades en estudios de genómica.
Este sistema está especializado para el manejo de información relacionada con secuencias de
EST's, BACs y Microsatélites de varias especies de café, la broca Hypothenemus hampei y el
hongo Beauveria bassiana. Para el análisis de la información se crearon "pipelines" específicos
para proceder con el agrupamiento, análisis y anotación de las secuencias. Con esta información se
generó un modelo relacional de bases de datos para su almacenamiento, se diseñaron interfaces Web
con motores de búsqueda especializados y se incorporaron herramientas para despliegue gráfico de
ensamblajes de genes, anotaciones, datos estadísticos y otra información relacionada.

El presente sistema es accesible desde la Intranet de Cenicafé mediante un mecanismo de autentica-
ción de usuarios, permitiendo acceder a los datos de forma rápida y eficiente. Este sistema se encuentra
en constante cambio debido a las continuas actualizaciones de los datos obtenidos en los proyectos de
genoma de Cenicafé y de los datos de secuencias contenidos en los bancos de datos mundiales.

Palabras clave: bases de datos biológicas, bioinformática, software libre, café, LIMS, Sistema
Integrador de Manejo de Laboratorio.
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Abstract

Given the large amount of information that is currently obtained in genome study projects, is
necessary to create a strategy to store and organize the data so that it is easily accessible to scientists.

For such effect Cenicafé developed a genomic oriented Laboratory Integrated Management System
- LIMS which, based on GPL tools, permitted to build a low cost and high-quality system, with the
essential applications needed to fulfill genomic studies. The system is specialized for the management
of information related to EST sequences, BACs and Microsatellites of several species of coffee, the
coffee berry borer Hypothenemus hampei and the fungus Beauveria bassiana. For the analysis of
the information we wrote specific pipelines to proceed with the grouping, curation and annotation
of the sequences. A database relational model was created for storage of the information generated,
Web interfaces with specialized search engines were designed and tools for displaying gene assemblies
graphics, annotations, statistical data and other related information were incorporated in the system.

The current system is accessible from the Cenicafé Intranet by means of a user authentication
mechanism, permitting an efficient and fast way of accessing the data. The system is in constant
change due to the continuous updating of the data obtained in the genome projects at Cenicafé and
of sequence data stored in world databases.

Key words:  biological data base, bioinformatics, open source software, coffee, LIMS,
Laboratory Integrated Management System.

Introducción

Con los grandes volúmenes de información actualmen-
te en el orden de Terabytes que se obtienen en los proyec-
tos de estudio de genomas, es necesario crear una manera
para que los datos sean almacenados y catalogados de
forma que sean fácilmente accesibles. Este almacenamien-
to debe realizarse de una manera en que  los investigado-
res puedan adquirir y comparar datos particulares
almacenados en grandes volúmenes de información. Los
datos deben ser también organizados de forma que las re-
laciones entre ellos sean simples de entender. De igual
manera y en lo posible, los datos deben ser almacenados
en un lenguaje unificado que evite confusión con datos
similares de otros laboratorios para lo cual se optó por
SQL para la manipulación de información en bases de da-
tos y XML para la comunicación con sistemas externos.
De esta forma es posible en la actualidad, compartir recur-
sos de Bioinformática entre diferentes grupos de investi-
gación sin que la integridad de los datos se vaya a ver en
peligro (Teufel et al., 2006).

Aunque existen muchos sistemas desarrollados para el
manejo de datos moleculares como ESTIMA (Charu et al.,
2004) o el sistema del  SGN en la Universidad de Cornell
(Mueller et al., 2005), es necesario en la mayoría de los
casos  integrar varios de estos sistemas en uno propio o
desarrollar un sistema totalmente novedoso (Rhee et al.,
2006). Para el caso de Cenicafé decidimos desarrollar un
sistema totalmente nuevo pero teniendo en cuenta los de-
sarrollos de otros grupos, especialmente de la Universidad

de Cornell y TIGR (The Institute for Genomic Research),
centros que han sido nuestros cercanos colaboradores.

En el presente trabajo se describe el desarrollo de un
sistema de información de datos genómicos, sistema acce-
sible desde la Intranet de Cenicafé mediante un mecanis-
mo de autenticación de usuarios, permitiendo acceder a
los resultados de los análisis realizados de forma rápida y
eficiente. Este sistema se encuentra en constante cambio
debido a la producción de nuevos datos en los proyectos
de genoma desarrollados en Cenicafé y a las continuas
actualizaciones de los datos biológicos contenidos en ban-
cos de datos mundiales.

Materiales y métodos

1. Hardware

Para ofrecer un eficiente servicio a los investigadores
se requiere de una plataforma estable y de alto desempe-
ño. Para ello el área de Bioinformática ha adquirido equi-
pos de última tecnología. La plataforma que se utilizó para
los desarrollos del sistema está compuesta por:

• 4 IBM e325 con 2 procesadores AMD opteron de
2.4GHz, 4GB de RAM, 2 discos duros SCSI de
74GB c/u.

• 1 IBM X346 con 2 procesadores Intel Xeon EMT64
de 3.6GHZ, 5GB de RAM, 6 discos duros UltraSCSI
320 de 300GB c/u.
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• 1 IBM X345 con 2 procesadores Intel Xeon de 3.06
GHz, 4GB de RAM, 6 discos duros SCSI de 74.6
GB c/u.

• 1 SunFire v240.

• 1 Power Mac G5 con 2 procesadores G5 de 2.7GHz, 2
GB de RAM, 2 discos duros serial ATA de 250 c/u.

• 1 Apple xserve quad Xeon de 2GHz, 4GB de RAM, 1
disco duro serial ATA de 750GB.

• 2 IBM Intellistation aPro.

• Rack netbay 42.

• Cisco Catalyst 3750.

El poder de cómputo del sistema se expresa en FLOPS,
operaciones de punto flotante por segundo, para cuantifi-
car esto se utiliza la herramienta flops.c desarrollada en el
lenguaje C que genera estadísticas de rendimiento del sis-
tema mediante operaciones intensivas de punto flotante:

IBM x346: 1,7 GFLOPS

IBM e325: 3,1 GFLOPS

Power Mac G5: 2 GFLOPS

Apple xserve: 6.1 GFLOPS

IBM Intellistation A pro: 1,1 GFLOP

GFLOPS totales: 1,7+(3.1x4)+2+6.1 +(1,1x2)= 24,4
GFLOPS

En cuanto al almacenamiento de los datos se cuenta
con un servidor IBM x346 con 1.2 TeraBytes en RAID 5 al
70 % de su capacidad máxima lo que muestra la gran canti-
dad de datos procesados por las diferentes herramientas
computacionales.

El sistema de respaldo de los datos consta de una uni-
dad de cinta de 800 Gigas de capacidad máxima, adicio-
nalmente se hacen copias de respaldo de los datos más
importantes en DVDs.

Esta estructura en hardware es utilizada para prestar
servicios de análisis de datos genómicos, procesamiento
masivo a través de Grid (varias máquinas computan un
mismo proceso simultáneamente), interfaces para consul-
ta de información y almacenamiento de datos. Para lograr
la correcta sincronización del sistema, se debe contar con
la debida configuración entre cada uno de los componen-
tes del hardware.

2. Software

Para el desarrollo e implementación del sistema se ha
utilizado en su mayoría software de distribución libre. El
software se puede agrupar de acuerdo a sus característi-
cas y responsabilidades en: sistema Operativo, Servido-
res, lenguajes de programación, herramientas de análisis,
cluster, Grid y software de desarrollo.

2.1 Sistemas Operativos: como sistemas operativos
se tienen instalados Mac OSX 10, Solaris10, Debian 3.1
Sarge y Ubuntu. Se optó por el uso de estos sistemas
operativos ya que permiten la administración de los recur-
sos del hardware de una manera eficiente y  estable.

2.2  Sistemas manejadores de Bases de datos: MySQL
versión 5.0.27 (www.mysql.com) es una de las bases de
datos más populares desarrolladas bajo la filosofía de có-
digo abierto; PostgreSQL versión 8.1.4 (www.postgres.org):
es un servidor de base de datos relacional libre, liberado
bajo la licencia BSD (Berkeley Software Distribution).

2.3  Servicio de Directorios: Samba versión 3.0.14a
(www.samba.org)  permite al usuario final el acceso a ar-
chivos, impresoras u otros dispositivos compartidos en
una red Intranet o en Internet. NFS (Network File System)
es un sistema de archivos distribuido para un entorno de
red de área local entre máquinas Unix/Linux. Posibilita que
distintos sistemas conectados a una misma red accedan a
archivos remotos como si se tratara de locales.

2.4 Servicios Web: Apache versión 1.3.34 y Apache2
versión 2.0.59 son servicios que trabajan a través del pro-
tocolo HTTP (Hypertext Transfer Protocol).

2.5 Conexión remota: Open SSH es una herramienta
que permite la administración remota de servidores con la
característica de que la información transmitida a través de
este servicio viaja encriptada.

2.6 Lenguajes de programación: PERL: Practical
Extraction and Report Language. Un lenguaje de script de
propósito general desarrollado principalmente para la mani-
pulación de texto pero está ampliamente difundido en mu-
chas otras tareas como administración del sistema, desarrollo
web, programación para redes entre otras; PHP5: acrónimo
de "Hypertext Preprocessor", originado inicialmente del
nombre PHP Tools, o Personal Home Page Tools es un len-
guaje de programación interpretado utilizado para desarro-
llo web; XML: XML es el acrónimo del inglés Extensible
Markup Language (lenguaje de marcado ampliable o exten-
sible) desarrollado por el World Wide Web Consortium
(W3C); JavaScript: es un lenguaje interpretado orientado a
las páginas Web, con una sintaxis semejante a la del lengua-
je Java; C: lenguaje de programación compilado.
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2.7 Herramientas de análisis: se cuenta con una gran
variedad de herramientas de análisis y se utilizan para realizar
diferentes tipos de análisis, limpieza de vectores y contami-
nantes, asignación de valores de calidad a las secuencias,
herramientas de anotación, alineación, predicción y compa-
ración. Entre ellas podemos encontrar herramientas como Blast
(Altschul et al., 1990), MPI-Blast (Darling, 2008), MPI-
Clustalw (Li, 2003), Codon Code Aligner (www. codoncode.
com/aligner/), GenScan (Burge y Karlin, 1997), InterproScan
(Zdobnov y Apweiler, 2001), Lucy (www.tigr.org), MEME
(Bailey et al., 2006), MISA (Thiel et al., 2006), PHRED (Ewing
et al., 1998), PRIMER3 (Rozen y Skaletsky, 1998), RedBlast
(perl script desarrollado en Cenicafé), RepeatMasker (Smit et
al., 2004), SeqClean (Pertea et al., 2006), Tgicl (Pertea et al.,
2006) y WU-Blast (Gish, 2005).

De igual forma el sistema incorpora la herramienta de
visualización Gbrowse (Stein et al., 2002) la cual permite
ver detalles de secuencias largas como seudomoléculas
(BACs); en la actualidad esta herramienta despliega deta-
lles de la secuencia completa del cloroplasto de C. arabica.

2.8 Cluster y Grid: LAM-MPI: librerías para desarrollo
de aplicaciones de procesamiento paralelo, utilizadas en HPC
(High Performance Computing) cuya ventaja radica en que
divide un proceso en varios más pequeños, permitiendo eje-
cutarlos en un grupo de  máquinas que integran el cluster;
por otro lado SGE: Sun Grid Engine, es un sistema de com-
putación paralela que a diferencia del cluster puede estar
conformado por máquinas de diferentes plataformas y que
además pueden encontrarse localizadas en diferentes sitios.

Actualmente en estos sistemas de computación para-
lela se ejecutan los procesos de:

InterproScan: usa el sistema grid SGE.

MPI-BLAST: usa el sistema cluster LAM-MPI.

2.9  Software de desarrollo: Macromedia DreamWeaver:
es una herramienta IDE (Entorno de desarrollo integrado),
que permite desarrollar elementos Web de una forma diná-
mica y eficiente; SubVersion: herramienta multipropósito
para administración de versiones, principalmente utilizada
en grupos de desarrollo de software.

Resultados

1. Desarrollo del Sistema

Contamos con una plataforma heterogénea de hardware
que reúne la arquitectura Spark de Sun Mycrosystem, Mac
de Apple, X86_64 de AMD e Intel, la cual está actualmente
conectada a través de una red  Gigabit (1Gb/s). El esquema
de la plataforma se detalla en la Figura 1.

La plataforma de software está distribuida teniendo
en cuenta la arquitectura con el fin de evitar conflictos
entre algunos procesos. El servidor Quimbaya ofrece los
servicios Web, directorios compartidos, aplicaciones, au-
tenticación de usuarios y sobre el cual se ejecutan las
copias de seguridad. Sobre este además se encuentran
instalados los scripts para análisis de secuencias tanto
de DNA como de cDNA y el sistema de información como
tal. Las bases de datos se encuentran ubicadas en el ser-
vidor SUN FIRE V240 denominado TAYRONA, sobre el
cual se instalaron los motores de bases de datos MySql y
PostgreSql. Para suplir las demandas  de procesamiento
se optó por la construcción de tres Clusters indepen-
dientes donde el primero está conformado por 4 IBM Se-
ries 345 y se encarga principalmente de procesos como
InterproScan y BlastX. El segundo cuenta con dos má-
quinas MAC Apple Xserver y G5 respectivamente donde
además de ejecutar los procesos anteriores se usa para
efectos de despliegue gráfico de información. Como com-
plemento a la labor de adaptación de  nuevas tecnologías
de procesamiento masivo, se cuenta con un cluster de
experimentación conformado por dos IBM Work Station.
Finalmente se cuenta con un servidor IBM Xseries 246
cuyo único propósito es el de alojar una copia del siste-
ma de información de SGN de Cornell el cual brinda infor-
mación genómica de diferentes especies de plantas. El
sistema para consultas Web está diseñado para manejar
gran cantidad de usuarios simultáneos (Figura 2).

Figura 1.  Organización física del Hardware.
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En la Figura 3 se detalla el sitio de acceso al servidor
que contiene las bases de datos y las herramientas de
Bioinformática que están disponibles para los investiga-
dores del proyecto del genoma en Cenicafé. El acceso al
sitio se realiza por autenticación de palabras claves que son
asignadas a los líderes de experimentos de este proyecto.

firma digital, estándar del Gobierno Federal de los Esta-
dos Unidos de América o FIPS para firmas digitales. Fue
un Algoritmo propuesto por el Instituto Nacional de Nor-
mas y Tecnología de los Estados Unidos para su uso en
su Estándar de Firma Digital (DSS), especificado en el
FIPS 186. DSA se hizo público el 30 de agosto de 1991;
este algoritmo, como su nombre lo indica, sirve para fir-
mar y para cifrar información. 

A futuro se proyecta crear interfaces de usuario para la
administración de servicios como SAMBA, NFS, MPI y
SGE y realizar e implementar las reglas establecidas para la
realización de copias de seguridad a través de un tape
Backup.

Descarga remota de archivos

Las descargas de bases de datos biológicas se realizan
de forma automática mediante el uso de programas espe-
cializados, mientras que las actualizaciones al Sistema
Operativo y software de Bioinformática se efectúan de
manera manual según se requiera.

Visualización de la información

Se ha optado por el uso de un ambiente Web para la
visualización de todos los análisis realizados en el siste-
ma. Las interfaces para el manejo de secuencias de ESTs
han sido dotadas de motores de búsqueda especializados
así como herramientas de despliegue gráfico de ensambla-
jes, todo esto con el fin de adaptarse a las necesidades de
los investigadores del centro.

2.  Servicios Implementados

wEMBOSS

El wEMBOSS es una interfaz web para el Emboss que
es una herramienta biológica para el análisis de secuen-
cias. Esta herramienta es el resultado de un esfuerzo com-
binado entre el nodo EMBnet de Argentina y el nodo
EMBnet de Bélgica (Rice et al., 2000).

INTERPROSCAN

InterPro (Mulder et al., 2003) es un sistema integrador
de diversas bases de datos de familias de proteínas, domi-
nios y regiones funcionales, las cuales identifican caracte-
rísticas encontradas en proteínas conocidas con el fin de
ser utilizadas en proteínas desconocidas y la interfaz de
búsqueda del sistema se conoce como InterProScan
(Zbodonov y Apweiler, 2001). Las anotaciones de Interpro
también permiten a los investigadores tener la información
de "Gene Ontology" (Ashburner et al., 2000) para cada
una de sus secuencias.

Figura 2.  Organización de servicios y herramientas
Bioinformáticas.

Figura 3.  Sitio de acceso interno (quimbaya. cenicafe. org) a
las bases de datos y herramientas de Bioinformática de

Cenicafé.

Administración del sistema

El sistema actualmente se administra remotamente a
través de OpenSSh (Security shell) con autenticación a
través de password, a excepción del servidor mirror, el
cual se detallará más adelante, que se autentica con llave
privada DSA de 1024 bits. El DSA es un algoritmo de
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En nuestro sistema contamos con esta herramienta para
que los investigadores puedan hacer análisis localmente,
ya que esta herramienta hace uso del cluster que se tiene
implementado en el área de Bioinformática de Cenicafé.
Actualmente contamos con las bases de datos de InterPro,
IprMatches, PIR, Pfam, Pfam-A, Pfam-Clan, PRINTS, Smart,
SUPERFAMILY y TIGR.

BLAST a través de la Web

Esta herramienta permite hacer búsquedas eficientes
de secuencias de interés dentro de las secuencias genera-
das en los proyectos de Cenicafé por medio de la
implementación Web del programa WU-BLAST, un deri-
vado optimizado del programa original BLAST  (Altschul
et al., 1990).

Servidores de servicio Web externo

Servidor mirror (sgn.cenicafe.org)

El sistema puso al servicio externo de la comunidad
científica un "mirror" (sgn.cenicafe.org) del sitio SGN de
la Universidad de Cornell que estudia las plantas de la
familia Solanaceae y otras familias relacionadas. El servi-
dor "mirror" nos ha permitido conocer internamente en
detalle la administración de un sitio reconocido de estudio
de genomas de plantas e implementar muchos de sus de-
sarrollos en nuestros sistemas de uso interno.

Servidor Web del proyecto del genoma (bioinformatics.
cenicafe.org)

Este es el sitio de información general del proyecto de
estudio del genoma del café. Su interfaz gráfica se puede
observar en la Figura 4 y el tráfico que ha tenido en los
cuatro primeros meses de uso en la Figura 5. Es de anotarse

que ya se cuenta con un tráfico elevado en este servidor
Web, especialmente desde sitios en los Estados Unidos,
lo cual aumenta la visibilidad del proyecto de estudio del
genoma del café ante la comunidad científica internacional.

Discusión

Cenicafé  ha desarrollado un sistema propio para el al-
macenamiento, análisis y despliegue en sistemas Web de
la información de secuencias de ADN de café, la broca del
café, el hongo Beauveria bassiana y otros organismos
que se estudian en el Centro. El sistema ha sido desarrolla-
do casi completamente con software de distribución libre
lo que ha permitido rebajar los costos de desarrollo y al
mismo tiempo, estar a la par con los centros de estudios de
genoma del mundo ya que hemos utilizado un estilo de
desarrollo similar gracias a las colaboraciones que hemos
tenido con el grupo SGN de la Universidad de Cornell
(sgn.cornell.edu) y el Instituto TIGR (en la actualidad el
Craig Venter Institute).

El sistema descrito desarrollado en Cenicafé hace parte
de las múltiples aplicaciones que en el ámbito mundial son
desarrolladas en el área de la Bioinformática haciendo uso
de herramientas Open Source (Código Abierto), las cuales
en su mayoría bajo licenciamiento GPL (General Public
License), permiten la libre distribución de software, redu-
ciendo casi en un 100% los gastos de licenciamiento. Este
sistema utiliza algunas herramientas desarrolladas en TIGR,
el grupo SGN y otros grupos de investigación de
Bioinformática en el mundo; sin embargo, el sistema nuestro

Figura 4.  Sitio de acceso externo (bioinformatics.cenicafe.org)
a la información general del proyecto del genoma de Cenicafé.

Figura 5. Estadísticas del sitio http://
bioinformatics.cenicafe.org, durante el primer semestre del año

2007. Esta estadística de visitas se obtuvo con el programa
awstat (http://awstats.sourceforge.net/) que es distribuido bajo

licencia GNU-GPL.
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es único ya que está adaptado específicamente para anali-
zar secuencias de diversos tipos de organismos estudia-
dos  en Cenicafé, utiliza los despliegues de información
que solicitan los investigadores de genoma del centro, y
tiene una plataforma Web de despliegue desarrollada com-
pletamente en Cenicafé.

En comparación con otros sistemas similares desarro-
llados, la plataforma de Cenicafé es muy novedosa ya que
incorpora herramientas de análisis del wEMBOSS que casi
ningún sistema incorpora, incluye el sistema de anotación
InterproScan para uso en línea de los investigadores y
tiene incorporados sistemas gráficos novedosos como el
Gbrowse y otros sistemas gráficos para la visualización de
ensamblajes de secuencias de ESTs. Para nuestro conoci-
miento, es el sistema más avanzado para el análisis y alma-
cenamiento de secuencias de café en el mundo.

Actualmente los sistemas operativos de libre distribu-
ción como LINUX y otros licenciados como UNIX brindan
el mejor desempeño y estabilidad para procesar y ejecutar
volúmenes de información de diversas  áreas de conoci-
miento, sin ser la Bioinformática la excepción. Además de
tener en cuenta de que no solo el software licenciado brin-
da grandes prestaciones a los análisis y procesamiento de
información, una muestra de ello son los grandes desarro-
llos que se encuentran en el mundo del software libre, donde
compañías de gran prestigio como SUN, IBM y Novell co-
laboran en muchos de estos desarrollos.

Debido al gran crecimiento de Internet en los últimos
años se ha hecho prácticamente una necesidad el montaje
de sistemas basados en Web (Tanenbaum, 1987), que con
solo el uso de un navegador permita a la comunidad cien-
tífica desde cualquier punto del planeta acceder a su infor-
mación, procesarla y redistribuirla si es del caso, con el fin
de agilizar sus procesos de producción científica.

La seguridad es un factor decisivo a la hora de conce-
bir sistemas basados en Web, debido a los múltiples ata-
ques que día a día se presentan por parte de "Hackers",
los cuales se enfocan en el bien más preciado de una com-
pañía o institución, como lo es la información, la cual debe
ser protegida ante cualquier perturbación o divulgación
(en caso de ser información confidencial). Para tal efecto
el sistema desarrollado cuenta con un sistema de autenti-
cación basado en las normas actuales de privacidad de
información, sistema que  además de brindar seguridad al
acceso de información vía web también cuenta con altos
estándares de seguridad al nivel de la plataforma de
hardware. Sobre este esquema planteado de seguridad se
puede tener un alto control de las actividades que realizan
los usuarios  sobre el sistema de información.

También se espera mejorar la documentación y admi-
nistración del sistema, haciendo uso de procesos de
ingeniería de software para obtener un alto nivel de repre-
sentación e interacción de los datos que contiene el siste-
ma de información. De esta forma la meta es a futuro poder
brindar un sistema funcional, escalable y seguro a toda la
comunidad científica.

Para lograr las futuras metas es necesaria la generación
de nueva información, tanto de librerías BAC, microarreglos
y proteómica. Teniendo en cuenta que aunque se cuenta
con un valioso grupo interdisciplinario, el grupo de
Bioinformática necesita explorar más estas áreas de cono-
cimiento para abarcar muchos aspectos que involucran
escalar el sistema para administrar y representar este tipo
de información. Además los procesos que este tipo de da-
tos demanda en los análisis son demasiado complejos y
consumen mucho tiempo de CPU, por ello se requiere un
mejor núcleo de procesamiento para obtener resultados en
un menor tiempo, sobre todo en los datos referentes a
proteómica.

La libertad que ha brindado desarrollar nuestro propio
sistema, nos ha posibilitado un mayor control a la hora de
escalar el sistema a nuevos procesos y recursos. Donde
muchos de estos cambios se efectúan basados en siste-
mas ya existentes que administran el mismo tipo de informa-
ción (Básicamente el sistema de la Universidad de Cornell
"SGN" y el sistema del TIGR "Transcript Assembly").

Conclusiones

Este trabajo es un buen ejemplo de las ventajas que
trae la tecnología de la información a un centro de investi-
gación, permitiendo que sus investigadores puedan com-
partir información de una forma rápida, flexible y segura, lo
cual repercute en una mayor y veloz producción científica
que trae grandes beneficios para Cenicafé, otros centros
de investigación del país y otras dependencias de Fedecafé
como el servicio de extensión. Para nuestro conocimiento,
este es el primer sistema de información en Web, desarro-
llado usando herramientas de software libre, para manejo
de datos moleculares en Colombia.
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