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Présentation du cluster de Présentation du cluster de 
calculs intensifscalculs intensifs

de Genotoul de Genotoul : : 
GENOBIOINFOGENOBIOINFO

(ex genologin)(ex genologin)
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Utilisation de quelques commandes basiques

File system 

Les outils de base (find, sort, cut, grep …)

Transférer et compresser des fichiers

Présentation de la capacité de calcul du cluster

Connexion au serveur bioinfogenotoul

Soumettre un job et le gérer

Objectifs de ce cours
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Accéder à un terminal

Source: http://bioinfo.genotoul.fr/

● Xming ‘Windows graphic)
● Putty (connection)
● https://mobaxterm.mobatek.net/



-- 4 --

Tester quelques commandes de base

cd  : change directory

pwd : print working directory

ls  [nom_répertoire] : list directory contents

passwd : update user's authentication token

history : display the commands history

Source: http://bioinfo.genotoul.fr/
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Commandes de base

mkdir directory_name
touch new_file_name
cp file_source file_destination
cp -r dir_source dir_destination
mv file dir/.
mv old_file_name new_file_name
ls *.txt
find . -type f *.txt
cat file    -     more file   -   less file
geany    –    gedit     –      vi



-- 6 --

Comprendre les file types

Comprendre le résultat d'un ls -ltrah

Changer les permissions avec chmod 

Créer un lien symbolique avec ln -s file-source file-destination

Source: http://bioinfo.genotoul.fr/
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Transferts et download

#wgethttp://url.a.telecharger/nom_fichier

scp source_name 
bleut@genobioinfo.toulouse.inrae.fr 
:destination_name

(copy from desktop to "genotoul")

Ou   FILEZILLA

Source: http://bioinfo.genotoul.fr/
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Exercice en 
autonomie : 

Jouer avec vos 
fichiers

1 – Créer un fichier fasta nommé VosInitiales.fasta  (rechercher un 
exemple sur Google ou inventez)

2 – Compter le nombre de lignes de VosInitiales.fasta et écrire le 
résultat dans un fichier VosInitiales_nbLines.txt, à l'aide de la 
commande >

3 – Récupérer les 20 premières lignes de votre fasta dans un fichier 
VosInitiales_20.fasta

4 – Partagez moi vos fichiers par mail (sarah.maman@inrae.fr) pour 
validation.
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Connection en ssh sur les noeuds de Genologin .
Si besoin, demande de compte : http://bioinfo.genotoul.fr/
Vous avez ainsi accès à des ressources de stockage et de calculs.

Se connecter au cluster Genologin

Source: http://bioinfo.genotoul.fr/

http://bioinfo.genotoul.fr/
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Connection ssh

====================================================================
Bienvenue sur les serveurs d'acces de la plate-forme bioinformatique
====================================================================
Les serveurs "genologin" ne sont PAS destines lancer des traitements de donnees mais uniquement a soumettre des jobs sur le 
cluster de calcul.
Pour cela, utiliser les commandes "sbatch" (soumission de scripts) ou "srun" (interactif).

==========================================
Information concernant les espaces disques
==========================================
La partition /home est reservee aux fichiers de configuration (quota utilisateur 100Mo)

La partition /save est reservee pour les donnees A sauvegarder (quota utilisateur 250Go)

La partition /work est reservee pour les fichiers temporaires de calcul (quota utilisateur 1To)
=> ATTENTION CE VOLUME N EST PAS SAUVEGARDE ET PEUT ETRE PURGE SI BESOIN
=> IL EST DE VOTRE RESPONSABILITE DE GERER VOS DONNEES (organisation, volumetrie, pertinence, anciennete)

Pour connaitre votre consommation d'espace disque, utilisez la commande suivante :

# du -csh /DIR_NAME/USER_NAME/*
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Connection ssh (suite)
===================================================
Informations concernant l'utilisation de la memoire
===================================================
Il existe une limitation par defaut de 4Go de RAM par process utilisateur (sur le cluster).
Pour obtenir plus de memoire, veuillez consulter la FAQ de notre site web (cf + bas).

===================================================
Informations concernant le quota de temps de calcul
===================================================
Il existe un quota de temps de calcul annuel de 100.000H pour les academiques (500H pour les entreprises privees).
Au dela il faut renseigner le formulaire de demande de ressources exceptionnelles sur notre site web.

Vous pouvez verifier votre quota de calcul avec la commande: squota_cpu

=======
Support
=======
Pour plus d'informations, consulter le site web :
http://bioinfo.genotoul.fr/

Pour toute demande de support, adressez-vous a :
support.bioinfo.genotoul@inra.fr

========================================================
Informations sur le compte smaman (23-09-2019 00:09)
========================================================
Home: 38.21M (3%)
Work: 656G (64%)
Save: 175.947G (70%)
CPU : 1014h (0%)
Expiration du compte: 08-03-2029
Expiration du mot de passe: 28-01-2020
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Se connecter sur les noeuds de calculs 
intensifs

Pas d'accès direct en ssh sur les noeuds de calculs

Car il y a une file d'attente pour la gestion des 
priorités/ressources par GRID SCHEDULER.

Donc, d’abord se connecter en ssh pour un accès au frontal
Puis lancer des calculs/jobs en sbatch UNIQUEMENT SUR VOTRE 
/WORK et enfin 
exit pour sortir du cluster

Source: http://bioinfo.genotoul.fr/
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Monitoring des ressources SLURM : 
GRAPHANA (exemple)

A montrer directement sur bioinfo Genotoul :
http://bioinfo.genotoul.fr/index.php/resources-2/monitoring/

Source: http://bioinfo.genotoul.fr/
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Vocabulaire : cluster / noeuds

1 cluster = une série de noeuds
1 noeud = un énorme ordinateur de plusieurs CPU
1 CPU = Central Processing Unit = 2 coeurs

Source: http://bioinfo.genotoul.fr/
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Plusieurs queues de traitement sont 
disponibles selon les ressources 
demandées

Les ressources sont calculées et limitées selon le groupe linux auquel 
appartient l'utilisateur : INRA, Région, contributeur, autre. 

Source: http://bioinfo.genotoul.fr/



-- 16 --

Paramètres par défaut lors de l'envoi d'un 
job

Source: http://bioinfo.genotoul.fr/
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Ouvrir un terminal et se connecter au 
cluster, dans son espace de travail

Ouvrir un terminal avec un compte de formation (fleur)

Se positionner dans son répertoire de 
travail /work/user/username/
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Démonstration : lançons un premier job

1– Ouvrir un terminal en local sur votre ordinateur et se connecte en ssh sur le serveur frontal genologin avec les 
comptes de formation.

2- Se positionner dans /work/user/fleur . Exemple: cd /work/user/anemone/

3-  Ecrire un script : myscript.sh
#!/bin/bash                <---   shebang bash
more tata;                   -- Ligne de commande←

4- Créer un fichier « tata » et écrivez quelques lignes à l’intérieur de votre fichier.

4 – Lancer votre script
sbatch myscript.sh

sbatch myscript.sh
Submitted batch job 7897161

5- Visualiser le stdout dans le fichier slurm:

$ ls -ltrah
-rw-r--r--   1 smaman SIGENAE   24 23 sept. 11:59 myscript.sh
-rw-r--r--   1 smaman SIGENAE   66 23 sept. 12:00 slurm-7897161.out
$ more slurm-7897161.out
::::::::::::::
tata
::::::::::::::
test pour le master II bioinfo
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Soumission des jobs en mode BATCH

Source : bioinfo Genotoul Seminar



-- 20 --

Script sbatch

Source : bioinfo Genotoul Seminar
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Find a software in Genologin

Source : bioinfo Genotoul Seminar
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Software documentation in Genologin

Source : bioinfo Genotoul Seminar
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How to use a software in Genologin

Source : bioinfo Genotoul Seminar
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Script sbatch : Exercice

Ouvrir un terminal en local sur votre ordinateur.

ssh sur le serveur frontal genologin avec les comptes de formation.

Se positionner dans /work/user/username/

Chercher le « How to use » sur http://bioinfo.genotoul.fr/ pour utiliser l’outil FastQC_v0.11.5 

Récupérer un fichier de séquences à l’aide d’un wget :
http://genoweb.toulouse.inra.fr/~sigenae/Galaxy_Formation/test-data/2.fastq

Écrire le script quality.sh pour lancer l’outil FastQC report sur le fichier FASTQ ci-dessous.

Envoyez moi votre script pour validation : sarah.maman@inrae.fr

http://bioinfo.genotoul.fr/
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Script sbatch : Exercice

Chercher le « How to use » sur http://bioinfo.genotoul.fr/ pour utiliser l’outil FastQC_v0.11.5 

Source : bioinfo Genotoul Seminar

http://bioinfo.genotoul.fr/
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Script sbatch : Exercice

Récupérer un fichier de séquences à l’aide d’un wget :
http://genoweb.toulouse.inra.fr/~sigenae/Galaxy_Formation/test-data/2.fastq

Idem pour 1.fastq :

wget http://genoweb.toulouse.inra.fr/~sigenae/Galaxy_Formation/test-data/1.fastq

Ecrire le script quality.sh pour lancer l’outil FastQC report sur le fichier fastq ci-dessous.



-- 27 --

Script sbatch : Exercice

Donner les droits de lecture de votre script afin que votre formateur puisse valider votre script :

chmod a+r quality.sh
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Script sbatch : Exercice

Penser à vérifier les résultats de votre traitement :
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Limitation du nombre d’utilisateurs

Source : bioinfo Genotoul Seminar
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pwd simplifiée

Source : bioinfo Genotoul Seminar
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Security

Source : bioinfo Genotoul Seminar
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Merci pour votre écoute
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