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RESUMEN

Ramos-FLoREs, |., RomEro, C. & Tawm, . (2026). Evaluacion comparativa del tiempo de ejecucion del modelo fisico
biogeoquimico acoplado Coastal and Regional Ocean Community — Pelagic Interactions scheme for carbon and ecosystem
studies (CROCO-PISCES) generado utilizando compiladores de Intel versus el realizado con compiladores GNU en el
clister computacional de alto rendimiento del ImARrPE. Inf Inst Mar Perti, 53(1), 104-109.- El presente trabajo tiene
como propdsito comparar el tiempo de ejecucion del modelo fisico Coastal and Regional Ocean Community
(CROCO) acoplado con el modelo biogeoquimico Pelagic Interactions Scheme for Carbon and Ecosystem Studies
(PISCES), utilizando compiladores Intel, versus el mismo modelo compilado usando compiladores GNU,
para un dominio y resolucion de grilla determinados, cuando es ejecutado en el Cliuster Computacional de
Alto Rendimiento (CCAR) del Instituto del Mar del Perti (IMARPE).
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ABSTRACT

Ramos-FLOREs, |., RoMERO, C. & TaM, |. (2026). Comparative evaluation of the execution time of the coupled physical—
biogeochemical model Coastal and Regional Ocean Community — Pelagic Interactions Scheme for Carbon and Ecosystem
Studies (CROCO-PISCES), compiled with Intel compilers versus GNU compilers, on the high-performance computing
cluster of IMARPE. Inf Inst Mar Perii, 53(1), 104-109.- This study assesses the computational efficiency of the
coupled physical-biogeochemical modeling framework Coastal and Regional Ocean Community (CROCO)
and Pelagic Interactions Scheme for Carbon and Ecosystem Studies (PISCES). The primary objective is
to quantify differences in execution time when the model is compiled with Intel compilers versus GNU
compilers, using an identical domain configuration and grid resolution. All experiments were conducted on
the High-Performance Computing Cluster of the Instituto del Mar del Perii (IMARPE).
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En el 2017 se instalé un Cluster Computacio-
nal de Alto Rendimiento (CCAR) en el Labo-
ratorio de Modelado Oceanografico, Ecosisté-
mico y del Cambio Climatico (LMOECC) del
Instituto del Mar del Perti (ImarrE), el cual fue
adquirido en el marco del Proyecto “Adapta-

cidon al cambio climatico del Sector Pesquero y
el Ecosistema Marino-Costero del Pera” finan-
ciado por el Banco Interamericano de Desarro-
llo (BID) (GuTtiErrez et al., 2019). En el CCAR
denominado “Norte Humboldt” se ejecutan
diversos modelos numéricos para el desarro-
llo de escenarios de cambio climatico en el mar
peruano.
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Se han realizado diversos estudios de mode-
lado con el modelo Coastal and Regional Ocean
Community (CROCO) para estudiar, entre
otros, el forzamiento y evolucién de El Nifo
Costero 2017 (EcHevIN et al., 2018), las fluctua-
ciones de la zona de minima de oxigeno (ZMO)
acoplandolo al modelo BioEBUS (SaAraNGA JosE
et al., 2019), filamentos y frentes de submesoes-
cala (HauscHILDT et al., 2021) y la variabilidad
de la clorofila-a en el sistema de afloramien-
to acoplandolo al modelo Pelagic Interactions
Scheme for Carbon And Ecosystem Studies (PIS-
CES; EcHEVIN ef al., 2021). También se ha usado
para estudiar la forma en que la profundidad
de la capa de mezcla influye en el funciona-
miento del ecosistema de afloramiento costero
peruano (XUE et al., 2022) y en el modelado de
extremo a extremo acoplando el modelo CRO-
CO-BioEBUS a un modelo ecosistémico (OS-
MOSE) (HirL Cruz et al., 2022).

En el LMOECC el modelo fisico-biogeoquimi-
co acoplado CROCO-PISCES se esta utilizando
para simular las variables fisicas del mar, asi
como la productividad bioldgica marina, los ci-
clos biogeoquimicos del carbono y los principa-
les nutrientes a alta resolucion espacial, frente a
la costa del Pert.

Con la finalidad de poner a disposicion de la co-
munidad informacién que pueda ayudar en la
prevencion de problemas que afecten el ecosis-
tema marino, se esta lanzando el modelo de ma-
nera periddica y por tal motivo el objetivo del
presente trabajo ha sido el determinar qué tan
veloz es el modelo acoplado CROCO-PISCES
cuando este ha sido generado usando compila-
dores de Intel, respecto a la misma configura-
cion del modelo pero compilado con compila-
dores GNU, en el CCAR “Norte Humboldt” del
LMOECC-IMARPE.

Los resultados obtenidos permitirdn adminis-
trar los recursos computacionales del CCAR,
de manera que se pueda realizar simulaciones
Optimas, al conocer los tiempos de ejecucion del
modelo usando compilaciones realizadas con
compiladores Intel respecto a otras generadas
con compiladores GNU.
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2. MATERIALES Y METODOS

El modelo fisico-biogeoquimico acoplado CRO-
CO-PISCES

El modelo Coastal and Regional Ocean Community
(CROCO) version 1.1 esta construido alrededor
del ntcleo de ROMS (version AGRIF), con la in-
corporacion de un solucionador no hidrostati-
co y con capacidades de acoplamiento para la
atmosfera, las ondas superficiales, la dindmica
de sedimentos marinos, la biogeoquimica ocea-
nica y los ecosistemas, es decir es la componen-
te ocednica de un sistema acoplado complejo.
CROCO tiene como un objetivo importante el
resolver escalas muy finas (especialmente en
la zona costera) y sus interacciones con escalas
mas grandes (CROCO, 2023).

El modelo Pelagic Interaction Scheme for Carbon
and Ecosystem Studies (PISCES) es un modelo
biogeoquimico que simula la productividad
biolégica marina y los ciclos biogeoquimicos
del carbono y los principales nutrientes (P, N,
Fe y Si; Aumonr et al., 2015). Cuenta con cinco
nutrientes limitantes modelados para el creci-
miento del fitoplancton: nitrato y amonio, fos-
fato, silicato y hierro. PISCES también simula
el carbono inorgéanico disuelto, la alcalinidad
total y el oxigeno disuelto. Este ultimo traza-
dor también se utiliza para definir las regiones
donde tiene lugar la remineralizacion 6xica o
anoxica.

Cluster computacional de alto rendimiento
“Norte Humboldt”

El CCAR denominado “Norte Humboldt” ins-
talado en el LMOECC del IMARPE cuenta con
12 nodos computacionales (servidores Bla-
de Dell). Cada nodo contiene 2 procesadores
Intel Xeon E5-2680 de 2,50 GHz, con 12 nii-
cleos por cada procesador, lo que resulta en
un total de 288 nucleos. El CCAR tiene una
memoria RAM de 128 GB por servidor, lo que
hace 1.536 TB de memoria principal, un dis-
positivo de almacenamiento de 400 TB y sus
nodos computacionales estan interconectados
mediante conectividad infiniband FDR de 56
Gbps y alcanza una capacidad tedrica pico de
~12 TFLOPS (Fig. 1).
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Figura 1.- Claster computacional de alto rendimiento
implementado en el Laboratorio de Modelado Oceanogréfico,
Ecosistémico y del Cambio Climatico (LMOECC)

Compilacion del modelo acoplado CROCO-
PISCES

Se generaron dos tipos de binarios del modelo
CROCO-PISCES, ya que se utilizaron compila-
dores Intel version 17.04 y compiladores GNU
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version 4.1.3. Cada compilacion fue enlazada
con la libreria Netcdf version 4.1.3, que a su vez
fue compilada de manera clasica (NSF UNIDATA,
2019) y en la que se indicd la opcion de compi-
lacion disable-netcdf-4 para que el binario del
netcdf generado no sea enlazado con la libreria
HDEF5.

Al configurar el modelo se indicé que la manera
en la que se ejecutard sera en modo MPI (Message
Passing Interface) que es cuando los procesos al
no compartir la misma memoria, se comunican
entre ellos mediante el pase de mensajes ya que
la opcién OMP (Open Message Passing) se utiliza
cuando los procesos comparten la misma memo-
ria y este no es el caso.

Para ambos tipos de binarios, se realizé compila-
ciones en las que se varid el nimero de ntcleos a
utilizar en la ejecucién del modelo, lo cual permi-
tira determinar el tiempo de ejecucion de los mis-
mos, segin el nimero de nucleos y el compilador
utilizado en la generacion del binario.

Configuracion del modelo

El dominio del modelo CROCO-PISCES abar-
co entre los 3°N - 23°S y 95°W - 70°, con una
resolucion horizontal de 0,083°, es decir con
una grilla de 321 latitudes (LLm0) y 301 lon-
gitudes (MMmO) con 32 niveles verticales.
Esta configuracion del modelo la utiliza el
LMOECC para ejecutar CROCO-PISCES de
modo operativo.
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Figura 2.- Dominio del modelo CROCO-PISCES usado para evaluar la
eficiencia de compilaciones Intel versus GNU en el CCAR
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Simulaciones

Se ejecutd cada una de las compilaciones reali-
zadas del modelo CROCO-PISCES, para asi de-
terminar el tiempo que demora la ejecucion de
un dia de simulacion de cada configuracion, en
donde lo que cambid es el nimero de ntucleos
asignados para ejecutar el modelo y el compila-
dor utilizado para generar el binario del mismo.

Se procedid a elaborar una secuencia de coman-
dos en bash, que permitié medir con exactitud
el tiempo que demora cada simulacién que se
iba ejecutando. El numero de ntcleos vario en-
tre los 6 y 96, con un incremento de 12 ntcleos
para la simulacion siguiente, salvo cuando se
ejecutd con 6 en donde el incremento fue de 6
nucleos.

El nimero de nticleos utilizados, asi como la con-
figuracion del nimero de subdominios MPI asig-
nados en las direcciones XI'y ETA utilizadas en el
modelo, se aprecian en la Tabla 1 y es la misma
configuracion usada para optimizar el modelo
CROCO (Ramos-FLoREs et al., 2023).

Para comparar los tiempos de ejecucion entre los
dos compiladores, se realiz6 una prueba de Kol-
mogorov — Smirnov usando el programa R ver-
sién 4.4.1 (R Core Team, 2020).

3. RESULTADOS

Comparacion del tiempo de ejecucion de las
compilaciones del modelo CROCO- PISCES
generado con Intel versus el generado con GNU

Los resultados obtenidos luego de ejecutar
las compilaciones del modelo en el CCAR del
LMOECC - Imarpe, se pueden apreciar en la
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Tabla 1.- Numero de ntcleos y la configuracion de los
subdominios MPI utilizados

Nro. Nucleos Parametros Xly ETA
6 NP_XI=2 NP_ETA=3
12 NP_XI=3 NP_ETA=4
24 NP_XI=3 NP_ETA=8
36 NP_XI=3 NP_ETA=12 ‘
48 NP_XI=4 NP_ETA=12
60 NP_XI=4 NP_ETA=15
72 NP_XI=4 NP_ETA=18
84 NP_XI=6 NP_ETA=14
96 NP_XI=6 NP_ETA=16

Fig. 3, en la que se presenta el tiempo de ejecu-
cién de 1 dia de simulacion de las compilaciones
realizadas con Intel y con GNU, en funcién del
numero de ntcleos utilizados por el modelo en
el CCAR.

Se observa que el tiempo de ejecucion del mo-
delo CROCO-PISCES compilado con GNU,
siempre es mayor al tiempo de ejecucion del
modelo compilado con Intel; asi mismo se
puede decir que tienen un perfil de curva
similar y las diferencias entre ellas variaron
entre 1,64 % y 13,29 % respecto al tiempo de
ejecucion de la otra compilacion. La prueba de
Kolmogorov- Smirnov resulté no significativa
(p > 0,05), indicando que ambas curvas son si-
milares.

Se aprecia que a medida que se incrementa el
numero de nucleos utilizados, el tiempo de
ejecucion también aumenta para ambas com-
pilaciones, salvo al inicio de las pruebas cuan-
do al pasar de 6 a 12 nucleos el tiempo dismi-
nuyo en un 25,68 % en la de Intel y 18,23 % en
la de GNU.
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Figura 3.- Tiempo de
ejecucion de un dia de
simulacién del modelo

CROCO-PISCES generado
con compiladores Intel
y GNU, en funcion del

numero de nucleos
utilizado

72 84 96
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Se encontré que el menor tiempo de ejecucion
para ambas compilaciones fue cuando este se eje-
cutd con 12 nucleos, con una diferencia del 13,29
% mas en el tiempo de ejecucion de GNU respec-
to al tiempo de ejecucion de la compilaciéon con
Intel, siendo esta la mayor diferencia entre am-
bas compilaciones.

Las menores diferencias en los tiempos de eje-
cucion entre ambas compilaciones, ocurrieron
cuando el modelo se ejecutd con 6 y con 36 nu-
cleos, con tan solo un incremento en el tiempo de
ejecucion de la compilaciéon GNU, del 2,96 % y
1,64 % respectivamente, en referencia al tiempo
en el que se ejecuto la compilacion realizada con
Intel.

En investigacion reciente a diferente escala espa-
cio-temporal realizado con el modelo CROCO,
MoGoLLON et al. (2023) estudio la estructura ver-
tical de las olas de calor marinas frente al Pera
y para dicha simulacion, que fue compilada con
Intel, utiliz6 48 nticleos, con una grilla de 285 lati-
tudes (LLmO) y 303 longitudes (MMmO0) y un pe-
riodo de simulacion 27 afios, para lo cual necesitd
un total de 648 horas, es decir con una eficiencia
de 4 minutos por cada dia de simulaciéon (R. Mo-
gollon, com. pers. 2024). Esta misma simulacién
de haber sido generada con compiladores GNU,
podria haber demorado un 4,76 % mas del tiem-
po, es decir 30,84 horas adicionales para toda la
simulacion y 4,19 minutos por dia de simulacion.

4. CONCLUSIONESY
RECOMENDACIONES

Los tiempos de ejecucion del modelo CRO-
CO-PISCES version 1.1 generados con el compi-
lador Intel Version 17.04, fueron como maximo
13,29 % mas rapidos que los generados con el
compilador GNU version 4.1.3. No se encontra-
ron diferencias estadisticamente significativas en
los tiempos de ejecucion entre los dos compila-
dores.

Para periodos de simulacion largos, es conve-
niente utilizar compilaciones generadas con In-
tel, debido a que el tiempo total de espera adi-
cional es directamente proporcional a la longitud
del periodo de simulacion.

Si el tiempo que va a demorar la simulacion, no
es algo crucial, la utilizacién de compiladores
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GNU es una opcion buena opcidn ya que son de
cddigo abierto, y no tienen costo.

Debe analizarse el costo - beneficio de adquirir
compiladores Intel debido, a que son compila-
dores caros y de no ser posible su compra, estos
pueden ser reemplazados por compiladores li-
bres GNU, en el caso de que el modelo a ejecutar
sea el CROCO-PISCES.
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