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El cluaster del CBLab
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Login (Unix y Mac)

Abrimos una terminal o consola y escribimos: miguel@kodama:~$ ssh user@cluster—-ceab.ceab.csic.es
user(@cluster—-ceab.ceab.csic.es's password:

) Last login: Mon Mar 27 00:34:01 2017 from 87.125.67.9
ssh <user>(@cluster—-ceab.ceab.csic.es user@cluster—ceab: ~$

Introducimos la contrasena (s6lo tenemos tres

intentos). user@cluster—ceab: /home/usuaris$ 1ls
admins_ceab barbosa charlie fbartu
Si nos equivocamos dos veces usar ctrl+C para no Jcapitan j.palmer mcefali mturon
bloauear |a TP ramon test-rdlab vicente afernand
q calonectris chuetestauf flucati j.drummond [...
Ahora nos encontramos en la home de nuestro user@cluster—ceab:/home/usuaris$ cd /home/soft
usuario en cluster-ceab, la maquina virtual que hace user@cluster—ceab:/home/soft$ ls _
de buerta al clister arb fastx_toolkit-0.0.14 iprscan
P : mpich32 pear-0.9.6-bin-64 R-3.0.2jm
smallfile usearch-8.1.18 arb-6.0
En /home/usuaris estan todos los usuarios y en gatk JAGS mrbayes

/home/soft encontramos los programas compilados PgRouting R-3.1.2 sources
velvet_1.2.10 banjo

Login en cluster-ceab y muestra de /home/usuaris y /home/soft




Login

* Usaremos el programa PuTTY:

s e

Categony:

= Terminal

- Keyboard
- Bell

- Features

= Windaw

- Appearance
- Behaviour
- Translation
- Selection

- Colours

- Connection

.. Data

About

Basic options for your PuTTY session

Specify the destination you wart to connect to

(Windows)

Host Name (or IP address) -
Connection type:
Raw Telnet Flogin| @ S5H i

Load, save or delete a stored session

Saved Sessions

[ Defautt Settings [ | e

v

Se abrira una ventana donde escribiremos nuestro
nombre de usuario y nos pedira la contrasena

| Save
| Delete

Close window on exit:
| Always Mever @ Only on clean exit

Cpen ] |

8 s s T -~~~




Comandos basicos

Para algunos sera la primera vez que veais una shell.
Aqui unos comandos para ir aprendiendo y quitarse el user@cluster-ceab:~$ mkdir ej_diap
miedo:

user(@cluster—-ceab:~$ cd ej_diap

mkdir <nom_directorio> — se usa para crear
directorios (Carpetas)_ user@Cluster—Ceab . ~/ej_dlaP$ ls

cd <nom_directorio> — si existe, para entrar en un user@cluster—-ceab:~/ej_diap$ touch archivo.txt

directorio. e¢d .. nos lleva a la carpeta superior y ed
a nuestra home.

user(@cluster—-ceab:~/ej_diap$ 1s
archivo.txt

ls — lista los archivos que hay dentro de un user@cluster-ceab:~/ej _diap$ cd
directorio. Podemos usar diferentes opciones para

obtener mas informacion, por ej, 1s —1t nos muestra user@cluster—-ceab:~$ mkdir ej_diap/new_dir

los archivos ordenados por fecha de modificacion.
user(@cluster—-ceab:~$ 1ls ej_diap

Los comandos se pueden combinar con el uso del archivo.txt new_dir
PATH. El path es la “direccion” o el lugar donde estan
los archivos o carpetas.
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Uso de Filezilla

cluster-ceab.ceab.csic.es puerto 22
Con Filezilla podemos intercambiar archivos entre nuestro "NEERTS

Ordenador y el Cll:lSteI‘. Servidor: Nombre de usuario: Contrasefa: Puerto: _[j

E:;:\‘;:n;:in: :;:.;r;‘;;j.;;.: U3 LaUL UTL U ELLUT UL,
Respuesta: New directoryis: "/home/usuaris/miguel.omullony/trabajos"
Comando: s
. . . . . . Estado: Listing directory fhome/usuaris/miguel.omullony/trabajos
Existe version para Win/Mac/Linux: Filezilla Estado: _ Diectorio lstado correctamente |
Sitio local: [,f | ¥ | sitioremoto: I,fhomejusuarisjmiguel.omullonyftrabajos il
Lt 2 inst_local
. o b
Se pueden arrastrar los archivos directamente a la ventana. s
2R
. 4 trabajos
Sl nO te aCOStumbr‘aS a. Usar IOS Comandos en |a. termlnal Nombre de archi Tamano de Tipo de archiv Ultima modificac Nombre de archivo ~ Tamafio d¢ Tipo de arc Ultima modifii P
. , R N w bin Directorio 09/02/17 07:49... ] ejercicio37.rR 1,8 KB R-archivo 11/05/16 -
Puedes navegar‘ entre Ios flcheros del cluster desde FlIeZIIIa w boot Directorio 09/02/17 07:50... ] ejercicio37.sh 165 B sh-archivo 11/05/16 -
w cdrom Directorio 20/06/16 12:57... || errorz43.txt 0B kxtarchivo 09/02/17 11... -n
w dev Directorio 13/02/17 17:04... | | error_pruebaz.txt 0B txtarchivo 09/08/16 -n
W etc Directorio 14/02/17 07:56... || primertrabajo.sh 273 B sh-archivo 13/12/1614... |
w home Directorio 20/06/16 13:13... | prueba.r 113 B R-archivo 02/05/16 -
w lib Directorio 18/11/16 08:01... | pruebaz.rR 174 B R-archiva 11/05/16 |
w libea Directorio 20/06/16 13:38... '] prueba24.sh 182 B sh-archivo 13/05/16 |
w lost+Found Directorio 20/06/16 12:52... || resultado_prueb... 979 B kxtarchivo 09/08/16 T|
w media Directorio 21/06/16 13:57... || solucion243.txt 2,1KB txt-archivo 09/02/17 11... |
% mnt Directorio 13/02/17 13:00... | | test1.sh 466 B sh-archivo 23/01/1715... -
|4archivus y 20 directorios. Tam-aﬁu tni;al: 51,8 MB |1Tarchivns. Tamano total: 152,9 KB
Servidor/Archivo local Direccié Archivo remoto Tamafio Priorida Estado

-I Archivos en cola l Transferencias fallidas l Transferencias satisfactorias

&= |Cola: vacia e



https://filezilla-project.org/download.php?type=client

Envio de trabajos. Script

Para enviar los trabajos primero necesitamos hacer un script
de bash.

El archivo debe estar en formato de texto plano, se puede
usar el editor nano.

nano <nom_script>.sh

Un script basico:

En la primera linea escribimos #!/bin/bash para
indicarle que es un script que usa bash.

En la segunda el path del directorio donde estan los datos y
en la tercera el path del programa con el fichero de entrada
(<) salida (>) y error (2>).

Para cerrar nano usamos ctrl+X, nos pedira confirmacion
de nombre y guardado (Y/N). Si hemos abierto nano sin
indicar un nombre podremos escribirlo ahora.

# Aqui un ejemplo de un script sencillo:

user@cluster-ceab:$ nano testl.sh

#fabre el editor nano y podemos empezar a escribir:
GNU nano 2.2.6 Archivo:testl.sh

#!/bin/bash

cd /home/usuaris/<user>/<data_folder>

/home/soft/<programa> < fichero_entrada >
output.txt 2> error.txt

todo lo que haya detrads de un # es un
comentario.

el > output.txt y el 2> error.txt son opcionales
pero utiles para tener informacidén si un trabajo
falla.

“G Ayuda "0 Guardar “Y Pag. ant. “K Cortar
AX Salir “W Buscar AV Pag. sig. *U Pegar
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Envio de trabajos. Script

Ejemplo de un script para un programa que requiera PATHS vy librerias

Archivo Editar Ver Buscar Terminal Pestanas Ayuda

< B = 4) 1004 %
x miguel@kodama: ~/Deskto... x | miguel.omullony@cluster-c... x

GNU nano 2.2.6 Archivo: testil.sh Modificado

miguel@kodama: ~ x  IPython: home/miguel x i d s ~fswalk x  miguel 1L luster-c... x miguel@kodama: ~

E | d #!/bin/bash

n €l caso de programas Carpeta o directorio donde se

compilados en /home/soft encuentra el cédigo o los datos
o # location of code or data that : :

hay que indicar el path del S T e e e que vamos a ejecutar

binar‘io ejecutable' cd /home/usuaris/<user_name>/<work_directory>

# You can write comments after #

export ### PATHS if neccesary,lll
PA TH:/h Ome/soft /N export PATH=/home/soft/<program_dir>/bin:$PATH
~:SPATH ### LIBRARIES PATHS

export LD LIBRARY_PATH=/home/soft/<program dir>/1ib:SLD_LIBRARY_PATH

### COMMAND without line feeds(saltos de linea), even if it's too long.

home/soft/<program_dir> <opti.ons@fi.1e(R, python... @output_name.tx@ error_output_name.txt

Pueden ser una o varias librerias, ol » g
hay que indicarlas en cada linea Archivo que queremos enviar Ficheros de salida y error

con (mas informacion en caso de fallos)
export

LD LIBRARY PA TH:/N"’ b Ver ayuda Guardar Leer fich. Pag. ant. Cortar Texto Posicién
$LD I.TBRARY PATH B Salir W8 Justificar &Y Buscar W Pag. sig. QY PegarTxt Ml Ortografia




Envio de

Es el comando para poner un trabajo en cola. La forma
basica:

gsub <nom_script>.sh

Pero podemos ir anadiendo opciones dependiendo de
los recursos que necesitemos

* Asignar X gigas de RAM
gsub -1 h_vmem=XG <nom_script>

* Si queremos paralelizar dentro de un nodo
escogemos Y procesadores:

gsub -pe make Y <nom_script>

trabajos. gsub

user(@cluster-ceab:$ gsub testl.sh
Your job 27323 ("testl.sh") has been submitted

user(@cluster—-ceab:$ gsub -1 h_vmem=8G -pe make 10 testl.sh
Your job 27325 ("testl.sh") has been submitted

user@cluster-ceab:$ ls

testl.sh.e27323 testl.sh.027325
Testl.sh.e27325 testl.sh.pe27325
testl.sh.027323 testl.sh.po27325

Y como siempre las opciones se pueden combinar, teniendo en cuenta que la RAM se asigna por procesador. Un ejemplo, queremos

enviar un trabajo de 5 procesadores y 100G de RAM:

gsub -1 h_vmem=20G -pe make 5 <nom_script>.sh



Envio de trabajos. gsub

* Enviar trabajo a una cola(nodo) determinada:

gsub —-gq ceab(@nodexxx

Cuidado con no superar los parametros del nodo al que lo
envias.

* Recibir notificaciones al empezar, terminar o borrar un
trabajo:

gsub —-m bea -M <correo@electrénico.ej>
Todas las opciones se envian en una misma linea, con el script.sh

al final. Cuidado con los espacios y con pulsar “intro” antes de
tiempo.

user(@cluster—-ceab:$ gsub -1 h_vmem=8G -pe make 20
-m bea -M cblab@ceab.csic.es —q ceab@nodelll
test_1.sh

Your job 27455 ("test_1l.sh") has been submitted

10


mailto:cblab@ceab.csic.es
mailto:ceab@node111

gstat y gdel

Una vez enviado un trabajo podemos ver en qué cola(nodo) y en qué estado se Si queremos borrar un trabajo de
encuentra con gstat la cola:

r corriendo, gqw en espera, Eqw en error.

Otras opciones: qdel -j <id_trabajo>
gstat -u “*” - trabajos de todos los usuarios

gstat -r (—u “*”) - recursos que estas usando (o todos los usuarios)

gstat —-j <id_trabajo> - mas informacion sobre el trabajo

user@cluster-ceab:~/Structure_pruebas$ gstat
job-ID prior name state submit/ start

25753 0.57052 no_admix4- miguel.omull r 03/27/2017 09:

user@cluster-ceab:~/Structure_pruebas$ gstat -u “*”
prior name state submit/ start

. QLOGIN j.palmer 03/23/2017 142 ceab@nodel06
.50500 colony.sh htorrado r 03/24/2017 :59: ceab@nodel03
.53603 GenAlgTE1l0 vicente.jime r 03/24/2017 :58: ceab@nodell0
.57052 no_admix4- miguel.omull r 03/27/2017 :57: ceab@nodell2
.57052 test jmreyes r 03/27/2017 :19: ceab@nodelll
.60500 GenAlgTE64 vicente.jime qw 03/23/2017 :00:

I




. _ miguel.omullony@cluster—-ceab:~$ glogin
Podemos acceder a un nodo aleatorio con el comando glogin [...]

miguel.omullony@nodel0l:~$ ssh nodell2

~$ gqlogin [...]
miguel.omullony@nodell2

Si queremos comprobar que un trabajo esté paralelizando

. , ~/sw... x miguel lust... x  miguel@kodama: ~ X mi E= x | miguel lust... x lust... x
nos sirve como puerta de entrada al nodo donde esteé [0 IR0 58050 53000 13080503 B0 01
. ’ . CILCTTIETT TR R R LRI rrnrr1ee. e%] (SRR AR R AR RN ARy 0%] COLLEREEEEEEEE Rt 11ee.e%]
corriendo. Una vez ahi ejecutamos el comando htop. sttt s o | B
S[7SZ9MB] 19.99 20.01 18.23

16064 114 20 039692 1912 1112 .0 0.0 0:00.61 dbus-daemon --system --fork
~ s sh nodexxx 1535 116 20 536 1368 920 :00.00 rpc.statd -
2691 Debian-ex 20 156 640 580 100.60 /usr/sbin/exind -bd -q30m
2172 daemon 20 132 164 @ 00.02 atd
user @ node XXX~ $ ht op 2284 ganglia 20 324 7480 1236 10:34.37 Jusr/sbin/gnond --pid-file=/var/run/ganglia-monitor.pid
. 2250 ganglia 20 324 7480 1236 21:14.42 Jusr/sbin/gnond --pid-File=/var/run/ganglia-monitor.pid
3459 miguel.om 20 680 1216 1012 :00.00 /bin/bash /usr/local/sge/default/spool/node112/job_scripts/25753
3460 miguel.om 20 924 5476 :41.82 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R --vanilla
60727 miguel.om 20 200 1752 :01.91 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R --vanilla
60728 miguel.om 20 200 1752 :01.93 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R --vanilla
60729 miguel.om 20 200 1752 :01.89 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R i
o o 60730 miguel.on 26 200 1752 :01.90 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R
En caso de que no se muestre htop Prlmero escrlblmos 60731 miguel.om 20 080 1632 :01.28 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R
60732 miguel.om 20 088 1640 :01.28 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R

092 1644
096 1648
060 1612
092 1644
092 1644
096 1648
096 1648
100 1652
068 1620
020 1572
048 1600
012 1564
052 1604
056 1608

452 636 540

092 1312 688

344 644 544

092 1340 688

452 640 540

236 1372 688

452 640 540

268 1404 688

452 640 540

300 1432 688

452 640 540

332 1468 688

452 640 540

360 1496 688

:01.31 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R
:01.28 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R --vanilla
:01.26 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R --vanilla
:01.27 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R i
:01.28 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R
:05.44 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R
/home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R
:05.38 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R
:05.41 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R --vanilla
:01.07 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R --vanilla
:00.98 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R --vanilla
:01.02 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R --vanilla
:00.99 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R --vanilla
:00.99 /home/soft/R-3.3.1/1ib/R/bin/exec/R --vanilla
:00.00 sh -c /home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T5-8 >/dev/null
:59.72 /home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T5-8
:00.00 sh -c /home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T6-8 >/dev/null
:56.21 /home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T6-8
:00.00 sh -c /home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T7-8 >/dev/null
:55.82 /home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T7-8
:00.00 sh -c /home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T8-8 >/dev/null
:53.55 /home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T8-8
:00.00 sh -c /home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T9-8 >/dev/null
:52.22 [home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T9
:00.00 sh -c /home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T10-8 >/dev/null
:49.38 /home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T10-8
sh -c /home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T11-8 >/dev/null
60768 miguel.om 20 35:48.01 /home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T11-8
60769 miguel.om 20 0 1452 0.0 :00.00 sh -c /home/soft/Structure/console/structure -m parameter_job_T13-8 >/dev/null
FiHelp F2Setup F3SearchraFilterFsTree Fé6SortByF7Nice -FsNice +FOKill FieQuit

~$ export TERM=xterm oo

Para salir del nodo y del glogin e o
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htop del nodo |12, paralelizando con 20 procesadores
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qlogin

También podemos usar el glogin como un gsub, reservando [RUETSaCIRRIE) LSt ToF1 PR e a RoTo £ B o

memoria y procesador. local configuration cluster—ceab not defined - using
global configuration

Your job 25892 ("QLOGIN") has been submitted

glogin -1 h_vmem=10G -pe make 8 : ]

uséé@node108:~$ /home/soft/R-3.3.1/bin/R

Si hacemos un gstat (en otra terminal desde cluster-ceab)

veremos que tenemos un trabajo QLOGIN en un nodo, en R S-RRe)RCIRC NN BN AN KR I T N D IEE Sy = 1PTe g BoUiD 4o10h G - R B o
este caso 8 procesadores y 80 gigas de RAM. Copyright (C) 2016 The R Foundation for Statistical
Computing
Platform: x86_64—-pc—-linux—gnu (64-bit)
Podemos usarlo para hacer pruebas, por ejemplo lanzamos

R-3.3.1 [...]

~$ /home/soft/R-3.3.1/bin/R Type 'd()' to quit R.

) > library (parallel)
Y trabajamos con R en linea de comandos

Si ejecutamos un programa desde cluster-ceab es bastante probable que no funcione. cluster-ceab es una maquina virtual que sirve
como entrada al cluster, con muy pocos recursos de RAM y procesador.

/3
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Recomendaciones

El tabulador ahorra tiempo, permite autocompletar palabras o paths.

Si queremos modificar un comando ya lanzado podemos buscarlo con el comando history o con la flecha arriba.

Consulta la lista de los programas instalados en /home/soft en la wiki del CBLab para ver las instrucciones de los scripts por si
hace falta indicar el path de alguna libreria especifica.

Cuando se lanzan los trabajos se generan en la home diversos archivos con el nombre del script.sh seguidos de una o, e, po, pe
(la p si se ha lanzado el trabajo en entorno de paralelizacion) y el Id job. A veces podemos obtener informacion de esos archivos.



http://serveis.ceab.csic.es/cblabinfo/index.php/Documentaci%C3%B3_en_catal%C3%A0
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