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SouthGreen Qu’est ce qu’un cluster?

S bioinformatics platform

® une unité logique de plusieurs serveurs
® une unigue machine puissante

eune puissance de calcul élevée

® Une plus grande capacité de stockage
e Une fiabilité supérieure

® Une plus grande disponibilité des ressources
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Gere les ressources et les priorités
des jobs

CALCUL

Ressources (CPU ou mémoire RAM)
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Gere les ressources et les priorités
des jobs

CALCUL

Ressources (CPU ou mémoire RAM)

Stockage

STOCKAGE
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e 1 Noeud Maitre

master.univ-ouaga.bf

r

Role :

® Lancer et prioriser les jobs sur les nceuds de calcul
® Accessible depuis Internet

® Connexion:

ssh login@master.univ-ouaga.bf
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e 1 Noeud Maitre

master.univ-ouaga.bf

e 1 Noeud de Calcul

node0

s

Role :

® Lancer et prioriser les jobs sur les nceuds de calcul
® Accessible depuis Internet

® Connexion:

ssh login@master.univ-ouaga.bf

r

Role :

e Utilisé par le maitre pour exécuter les jobs/calculs
® Pas accessible depuis Internet

e Nom: node0
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Partitions sur la
machine master

. J

master.univ-ouaga.bf




SouthGreen Partitions disques sur le cluster
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master.univ-ouaga.bf

- Liens virtuels vers les
- partitions de node0

node0
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Etape 1
salloc,srun
ou sbhatch



Etape 1: Connexion, sinfo

----------------------------------------------------------------------------------------------------


https://southgreenplatform.github.io/trainings/hpc/HPCOuagaPractice/#exercice-1
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Les partitions

partition noeud Caractéristiqgues Caractéristiques Caractéristique
RAM noeuds coeurs noeuds  partition

main nodeO 256 Go 28 coeurs Temps infini

short node0 256 Go 28 coeurs Limitée a 1 jour
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S bioinformatics platform

Connexion a
master et
réservation
de

ressources

Etape 1 Etape 2



Etape 2: srun, partition

----------------------------------------------------------------------------------------------------


https://southgreenplatform.github.io/trainings/hpc/HPCOuagaPractice/#exercice-2

SouthGreen Etapes d’une analyse sur le cluster
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. Création du
Connexion a

répertoire
master et )
. . d’analyse
réservation

/tmp sur le
de P
noeud
ressources , ,
reserve
Etape 1 Etape 2 Etape 3

filezilla

Copier les données depuis son ordinateur personnel vers le
- /home si les données a analyser ne sont pas sur le cluster



;P‘Et'f‘rg!ﬁﬂ Transferts de données sur le cluster en
temps normal

/home ou /opt

Hostname :
master.univ-ouaga.bf
Login : cluster account

Password : cluster

master.univ-ouaga.bf password
Port: 22




S (O W Transferts de donnees sur le cluster pour le
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/home ou /opt

Hostname :
192.168.4.102

Login : cluster

account
192.168.4.102

Password : cluster

password

Port : 22




Etape3: filezilla

----------------------------------------------------------------------------------------------------


https://southgreenplatform.github.io/trainings/hpc/HPCOuagaPractice/#exercice-3
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Connexion a
bioinfo-mas
ter.ird.fr et
réservation
de

ressources

Etape 1

Création du
répertoire
d’analyse
/scratch
dans le
noeud
réserveé

Etape 2

Transfert de
données
depuis
Ordinateur
personnel
vers les
serveurs

nas

Etape 3

Etapes d’une analyse sur le cluster

Etape 4
scp



Sotgtlflmquehgg La copie avec scp

e Copie entre 2 serveurs distants :
scp -r source destination
® Syntaxe sila source est distante :
scp -r nom_serveur:/chemin/fichier _a_copier répertoire local
® Syntaxe si la destination est distante :

scp -r /chemin/fichier_a_copier nomserveur:/chemin/répertoire distant

Ex: scp -r master:/home/formationX/repertoire /tmp/formationX/



Etaped: scp vers noeuds

----------------------------------------------------------------------------------------------------


https://southgreenplatform.github.io/trainings/hpc/HPCOuagaPractice/#exercice-4

S T VIS duIe Envirconment
S bioinformatics platform

> Permet de choisir la version du logiciel que I'on veut utiliser

> Surpassent les variables d’environnement



S°‘Et|f‘mq!pe.a$ﬂ Module Environment

> 5 types de commandes:

° Voir les modules disponibles :
module avail

° Obtenir une info sur un module en particulier :
module whatis + module name

° Charger un module :
module load + modulename

° Lister les modules chargés :
module list

° Décharger un module :
module unload + modulename

° Décharger tous les modules :
Module purge
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Connexion a
bioinfo-mas
ter.ird.fr et
réservation
de

ressources

Etape 1

Etape 5
module

Création du
répertoire
d’analyse
/scratch
dans le
noeud
réserveé

Etape 2

Transfert de
données
depuis
Ordinateur
personnel
vers les
serveurs

nas

Etapes d’une analyse sur le cluster

Etape 3

Transfert
des
données
depuis le
/home vers
le /tmp du
noeud

Etape 4




Etape5: module environment

----------------------------------------------------------------------------------------------------


https://southgreenplatform.github.io/trainings/hpc/HPCOuagaPractice/#exercice-5

;oqtlf\rggpehgg Lancer une commande depuis le prompt

. Charger la version du logiciel a lancer

. Lancer 'analyse des données

S~ commande <options> <arguments>

Avec commande: la commande a lancer



;«"'E“f‘rggﬁaﬁﬂ Lancer une commande sur un noeud

. Exécuter une commande bash via srun
. Lance la commande sur un noeud

. On utilise la commande:

S~ srun “commande”

Avec commande: la commande a lancer
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Connexion a
bioinfo-mas
ter.ird.fr et
réservation
de

ressources

Etape 1

Charger ses
logiciels avec
modules
environment

Etape 5

Etapes d’une analyse sur le cluster

Création du

répertoire
‘ d’analyse
/scratch

dans le
noeud
réservé

Etape 2

Etape 6

Transfert de
données
depuis
Ordinateur
personnel
vers les
serveurs

nas

Etape 3

Transfert
des
données
depuis les
nas vers le
/scratch du
noeud

Etape 4




Etape6: lancer I’analyse

----------------------------------------------------------------------------------------------------


https://southgreenplatform.github.io/trainings/hpc/HPCOuagaPractice/#exercice-6

SouthGreen Le transfert des résultats vers le /home

S bioinformatics platform

e Copie entre 2 serveurs distants :
scp source destination
® Syntaxe sila source est distante :
scp nom_serveur:/chemin/fichier_a_copier répertoire local
® Syntaxe si la destination est distante :

scp /chemin/fichier _a_copier nomserveur:/chemin/répertoire distant
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Connexion a
bioinfo-mas
ter.ird.fr et
réservation
de

ressources

Etape 1

Création du
répertoire
d’analyse
/tmp dans
le noeud
réservé

Charger ses
logiciels avec
modules
environment

Etape 2

Etape 5

Lancer les
analyses sur
les données

Etape 6

Transfert de
données
depuis
Ordinateur
personnel
vers le
serveur

Etapes d’une analyse sur le cluster

)

Etape 3

Etape 7
scp

Transfert
des
données
depuis le
/home vers
le /scratch
du noeud

Etape 4




Etape7: Récupérer les résultats

----------------------------------------------------------------------------------------------------


https://southgreenplatform.github.io/trainings/hpc/HPCOuagaPractice/#exercice-7

SouthGreen Supprimer les résultats des scratchs

e bioinformatics platform

® /tmp= espaces temporaires
e Vérifier la copie des résultats avant
e Utiliser la commande rm

cd /tmp
rm -rf nom_rep



SouthGreen Etapes d’une analyse sur le cluster
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Connexion a
bioinfo-mas
ter.ird.fr et
réservation
de

ressources

Création du
répertoire
d’analyse
/scratch
dans le
noeud
réserveé

Etape 1

Charger ses
logiciels avec
modules
environment

Etape 2

Transfert de
données
depuis
Ordinateur
personnel
vers les
serveurs

nas

Etape 3

Transfert
des
données
depuis les
nas vers le
/scratch du
noeud

Etape 5

Lancer les
analyses sur
les données

Transfert
des
résultats sur
les serveurs
nas

Etape 6

Etape 7

Etape 4

Etape 8
rm




Etape8: suppression des données

----------------------------------------------------------------------------------------------------


https://southgreenplatform.github.io/trainings/hpc/HPCOuagaPractice/#exercice-8
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LANCER UN JOB
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® Le scheduler choisit les ressources automatiquement
® Lancer des jobs utilisant jusqu’a 24 coeurs
® Possibilité de paramétrer ce choix
® Jobs lancés en arriere plan
— possibilité d’éteindre son ordinateur

— récupération des résultats automatique



SouthGreen | .- |, job en mode batch
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. C'est le fait d’exécuter un script bash via sge
. On utilise la commande:

S~ sbatch script.sh

Avec script.sh : le nom du script
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Options
--job-name=[name]

-p partition

--nodelist=<nodeX>

-N <nombre de coeurs>

--mail-user=<adresse_email>

Description
Donner un nom au job

Choisir une parttion en
particulier

Choisir un noeud en
particulier

Lancer avec plusieurs
coeurs

Envoyer un mail

Voir plus d’options disponibles ici:
dans la rubrique Les principales options disponibles pour lancer

une analyse sous Slurm:

Exemple
sbatch --job-name=tando_blast

sbatch -p main job.sh

srun --nodelist=node0

Srun -N 2

sbatch

--mail-user=ndomassi.tando@ir
d.fr


https://southgreenplatform.github.io/trainings/hpc/commandesdebaseslurm/#part-2
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Dans la premiere partie du script on renseigne les options
d'exécution de slurm avec le mot clé #SBATCH (partie en vert)




b 101100 - . .
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Dans la 2e partie du script on renseigne les actions a effectuer

HHHHHHHHHHHHPartie exécution des commandes #HHHHHHHHHHHHEHHHHE

nom_variable1="valeur_variable1”
nom_variable2="valeur_variable2”

sleep 30
hostname



Lancer un script avec qsub

----------------------------------------------------------------------------------------------------


https://southgreenplatform.github.io/trainings/hpc/HPCOuagaPractice/#exercice-9
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