
  

Definition
La grille Rhône-Alpes est une structure qui 
mutualise les ressources et  services 
informatiques de plusieurs unités situées sur la 
région Rhône-Alpes en facilitant l'accès auprès 
de plusieurs disciplines scientifiques.

Objectifs

Permettre aux scientifiques de faire d'une
  meilleure façon la recherche.

Faciliter l'accès aux infrastructures grilles à
  plusieurs communautés scientifiques.

Adapter différentes technologies grilles pour
  mieux répondre aux divers besoins.
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Application pilote 
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Portage des Applications 

Processus de portage devient un processus de réingénierie de 
l'application. 

Assistance et conseil technique continus (pris en charge par un groupe 
dédié)

Comprend de l'expression de besoins jusqu'à mise en production.

Pas de cas standard, chaque cas est particulier

Adaptation des outils grilles et/ou intégration différentes technologies 
grilles qui répondent mieux aux besoins.

Caractéristiques

Proposer une assistance et conseil 
technique aux utilisateurs.

Répondre aux besoins spécifiques 
des utilisateurs/communautés 
locales:

Exemple: Biomédical (Lyon)

Approche accompagnement 
intégral pour le portage des 
applications.

HOVERGEN (1)
HOVERGEN base de familles de gènes 
de vertébrés.
Calcul: 35 000 jobs exécutés, 1455 
millions heures SI2K
Jobs : 40 minutes 
Stockage: SE/SRM 26 000 fichiers
Base de données HORVERGEN 
distribuée (sur 4 sites)
Calcul en 1 semaine au lieu 2 ans.

HORVEGEN 
Mise à jour de bases de données biologiques dédiées à la  phylogénie (étude de l'évolution des organismes vivants afin d'établir 
leur parenté). Calcul intensif (Blast): Comparaison entre elles de  centaines de milliers de séquences biologiques et d’alignements 
de séquences et d’arbres  phylogénétiques.
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Composition

HOVERGEN (2)

HOVERGEN base de familles de gènes 
de toutes les  espèces.
Calcul: 1200 jobs, 5280 millions heures 
SI2K
Jobs: 20 heures
Optimisation du calcul – jobs longs
Stockage: IRODS 
Calcul en 1 semaine au lieu 8 ans

Ressources

Calcul: 7000 Cœurs (*)
Stockage: 51 Téraoctets (*)

Middleware:
  Job management :
           gLite, LRMS (spécifiques)
  Stockage:
       IRODS, SRM
Utilisateur:
       JSAGA implementation SAGA

Méthodologie 
de Portage

•  Prise de contact
•  Évaluation des besoins
•  Analyse
•  Plan de Portage
•  Plan de mise en production
•  Production
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