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RESUMEN
Ramos-Flores, J., Romero, C. & Tam, J. (2026). Evaluación comparativa del tiempo de simulación del modelo físico 
biogeoquímico acoplado Coastal and Regional Ocean Community – Pelagic Interactions scheme for carbon and ecosystem 
studies (CROCO-PISCES) ejecutado en un servidor PowerEdge R760 y en un clúster computacional de alto rendimiento. 
Inf Inst Mar Perú, 53(1), 110-115.- El presente trabajo tiene como propósito comparar el tiempo de simulación 
del modelo físico Coastal and Regional Ocean Community (CROCO) acoplado con el modelo biogeoquímico 
Pelagic Interactions Scheme for Carbon and Ecosystem Studies (PISCES) compilado para un dominio y resolución 
de grilla determinados, ejecutado en un Servidor PowerEdge R760 versus el tiempo que demora al ejecutarse 
en el Clúster Computacional de Alto Rendimiento del Instituto del Mar del Perú (Imarpe).
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ABSTRACT
Ramos-Flores, J., Romero, C. & Tam, J. (2026). Comparative Analysis of Simulation Performance of the Coupled 
Physical–Biogeochemical Model Coastal and Regional Ocean Community – Pelagic Interactions Scheme for Carbon 
and Ecosystem Studies (CROCO–PISCES) on a PowerEdge R760 Server and a High-Performance Computing Cluster. 
Inf Inst Mar Perú, 53(1), 110-115.- This study investigates the computational scalability and runtime 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 analysis 
compares total simulation time for an identical experimental setup—same domain extent, grid resolution, 
parameterization, and compilation settings—when executed on a PowerEdge R760 server and on the High-
Performance Computing Cluster of the Instituto del Mar del Perú (Imarpe).
Keywords: modeling, cluster, server, CROCO, PISCES, Peru
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1.	 INTRODUCCIÓN

En el 2017 se instaló un Clúster Computacional 
de Alto Rendimiento (CCAR) en el Laboratorio 
de Modelado Oceanográfico, Ecosistémico y del 
Cambio Climático (LMOECC) del Instituto del 
Mar del Perú (Imarpe) el cual fue adquirido en 
el marco del Proyecto “Adaptación al cambio cli-
mático del Sector Pesquero y el Ecosistema Ma-
rino-Costero del Perú” financiado por el Banco 
Interamericano de Desarrollo (BID) (Gutiérrez et 
al., 2019). En el CCAR denominado “Norte Hum-
boldt”, se ejecutan diversos modelos numéricos 
para el desarrollo de escenarios de cambio climá-

tico en el mar peruano.

Se han realizado diversos estudios con el modelo 
Coastal and Regional Ocean Community (CROCO) 
para estudiar, entre otros, el forzamiento y evo-
lución de El Niño Costero 2017 (Echevin et al., 
2018), las fluctuaciones de la Zona de Mínima de 
Oxígeno (ZMO), acoplándolo al modelo BioE-
BUS (Saranga José et al., 2019), filamentos y fren-
tes de submesoescala (Hauschildt et al., 2021) y 
la variabilidad de la clorofila-a en el sistema de 
afloramiento acoplándolo al modelo Pelagic Inte-
ractions Scheme for Carbon And Ecosystem Studies 
(PISCES; Echevin et al., 2021). También se ha usa-
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do para estudiar la forma en que la profundidad 
de la capa de mezcla influye en el funcionamien-
to del ecosistema de afloramiento costero perua-
no (Xue et al., 2022) y en el modelado de extremo 
a extremo acoplando el modelo CROCO-BioE-
BUS a un modelo ecosistémico (OSMOSE) (Hill 
Cruz et al., 2022).

En el LMOECC el modelo físico-biogeoquímico 
acoplado CROCO-PISCES se está utilizando para 
simular las variables físicas del mar, así como la 
productividad biológica marina, los ciclos bio-
geoquímicos del carbono y los principales nu-
trientes a alta resolución espacial, frente a la cos-
ta del Perú.

Con la finalidad de poner a disposición de diver-
sos usuarios información que pueda ayudar en 
la prevención de problemas que afecten el eco-
sistema marino, se está lanzando el modelo de 
manera periódica y por tal motivo el objetivo del 
presente trabajo ha sido el de determinar qué tan 
veloz es el modelo físico-biogeoquímico acopla-
do CROCO-PISCES que se ejecuta en el CCAR 
“Norte Humboldt” del LMOECC-Imarpe, en 
comparación a la misma configuración del mo-
delo, pero ejecutado en un Servidor Dell PowerE-
dge R760 (SDP) recientemente adquirido.

Los resultados obtenidos permitirán administrar 
los recursos computacionales del LMOECC, de 
manera que se pueda realizar simulaciones ópti-
mas en duración.

2.	 MATERIALES Y MÉTODOS

El modelo físico-biogeoquímico acoplado CRO-
CO-PISCES

El modelo Coastal and Regional Ocean Community 
(CROCO) versión 1.1 está construido alrededor 
del núcleo de ROMS (versión AGRIF), con la in-
corporación de un solucionador no hidrostático y 
con capacidades de acoplamiento para la atmós-
fera, las ondas superficiales, la dinámica de sedi-
mentos marinos, la biogeoquímica oceánica y los 
ecosistemas, es decir es la componente oceánica 
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 más grandes (CRO-
CO, 2023).

El Pelagic Interaction Scheme for Carbon and Ecosys-
tem Studies (PISCES) es un modelo biogeoquími-
co que simula la productividad biológica mari-
na y los ciclos biogeoquímicos del carbono y los 
principales nutrientes (P, N, Fe y Si; Aumont et 
al., 2015). Cuenta con cinco nutrientes limitantes 
modelados para el crecimiento del fitoplancton: 
nitrato, amonio, fosfato, silicato y hierro. PISCES 
también simula el carbono inorgánico disuelto, la 
alcalinidad total y el oxígeno disuelto. Este último 
trazador también se utiliza para definir las regio-
nes donde tiene lugar la remineralización óxica o 
anóxica.

Clúster computacional de alto rendimiento 
“Norte Humboldt”

El CCAR denominado “Norte Humboldt” insta-
lado en el LMOECC del Imarpe cuenta con 12 no-
dos computacionales (servidores Blade Dell). Cada 
nodo contiene 2 procesadores Intel Xeon E5-2680 
de 2.50 GHz, con 12 núcleos por cada procesador, 
lo que resulta en un total de 288 núcleos. 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 están interconectados mediante 
conectividad infiniband FDR de 56 Gbps y alcanza 
una capacidad teórica pico de ~12 TFLOPS (Fig. 1).

Figura 1.- Clúster Computacional de Alto Rendimiento (CCAR) 
instalado en el Laboratorio de Modelado Oceanográfico, Ecosisté-

mico y del Cambio Climático (LMOECC)
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Servidor Dell PowerEdge R760 (SDP)

El SDP recientemente adquirido e instalado en 
la sala de servidores del LMOECC del Imar-
pe, cuenta con 2 procesadores Intel Xeon Gold 
5420+ de 2 GHz, con 28 núcleos por cada pro-
cesador, lo que hace un total de 56 núcleos, 256 
GB de memoria RAM y un almacenamiento de 
32 TB (Fig. 2).

Compilación del modelo acoplado CROCO-
PISCES

Para generar el código binario del modelo CRO-
CO-PISCES en el CCAR, se utilizó compilado-
res GNU versión 4.4.7 enlazada con las librerías 
Mpich versión 1.4.1p1 y Netcdf versión 4.1.3. En 
el servidor SDP, el código binario del modelo fue 
generado también con el compilador de GNU 
versión 8.5.0 y enlazado con las librerías Mpich 
versión 3.4.1 y Netcdf versión 4.7.0.

En ambos casos, la compilación de las librerías 
netcdf fue realizada de manera clásica (NSF Uni-
data, 2019) y en la que se indicó la opción de 
compilación disable-netcdf-4 para que el binario 
del netcdf generado no se enlace con la librería 
HDF5.

Para la configuración del modelo en el CCAR 
se indicó que esta se ejecute 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 opción OMP (Open Mes-
sage Passing) se utiliza cuando los procesos 
comparten la misma memoria, por lo que 
esta última se utilizó para compilar el modelo 
CROCO-PISCES en el SDP. Sin embargo, esto 
hizo que se genere un error de asignación de 
espacio de memoria para algunas variables, 
por lo que se optó utilizar también el modo 
MPI en su compilación.

Para ambos tipos de códigos binarios, se realizó 
compilaciones en las que se varió el número de 
núcleos a utilizar en la ejecución del modelo, así 
como el número de subdominios MPI asignados 
en las direcciones XI y ETA, lo cual permitió de-
terminar el tiempo de ejecución de los mismos, 
según el número de núcleos utilizados.

Simulaciones

Se ejecutó cada una de las compilaciones reali-
zadas del modelo CROCO-PISCES, para así de-
terminar el tiempo que demora la ejecución de 
un día de simulación de cada configuración, en 
donde lo que cambió fue el número de núcleos 
asignados para ejecutar el modelo y el número 
de subdominios MPI asignados en las direccio-
nes XI y ETA.

Se procedió a elaborar una secuencia de coman-
dos en bash, que permitió medir con exactitud el 
tiempo que demora cada simulación que se iba 
ejecutando. El número de núcleos varió entre 6 
y 48, con un incremento de 12 núcleos para la si-
mulación siguiente, salvo cuando se ejecutó con 
6 en donde el incremento fue de 6 núcleos.

El número de núcleos utilizados, así como la con-
figuración del número de subdominios MPI asig-
nados en las direcciones XI y ETA utilizadas en 
el modelo ejecutado en el CCAR y en el Servidor 
R760, se aprecian en la Tabla 1.

Figura 2.- Servidor Dell PowerEdge R760 (SDP) adquirido por el Laboratorio de 
Modelado Oceanográfico, Ecosistémico y del Cambio Climático (LMOECC)

Nro. Núcleos Parámetros XI y ETA CCAR

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

Tabla 1.- Número de núcleos y la configuración de los 
subdominios MPI utilizados
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Configuración del modelo

El dominio del modelo CROCO-PISCES abarcó 
entre los 3°N - 23°S y 95°W - 70°W (Fig. 3), con 
una resolución horizontal de 0,083°, es decir con 
una grilla de 321 latitudes (LLm0) y 301 longitu-
des (MMm0) con 32 niveles verticales. Esta confi-
guración del modelo la utiliza el LMOECC para 
ejecutar CROCO-PISCES de modo operativo.

3.	 RESULTADOS

Comparación del tiempo de ejecución de las 
compilaciones del modelo CROCO- PISCES en 
el CCAR y en el SDP

Los resultados obtenidos luego de ejecutar las 
compilaciones del modelo en el CCAR y en el 
SDP del LMOECC – Imarpe se pueden apreciar 
en la Figura 4, en la que se presenta el tiempo 
de ejecución de un día de simulación del modelo 
CROCO-PISCES, en función del número de 
núcleos utilizados por el modelo en su ejecución.

Se observa que el tiempo de simulación del mo-
delo CROCO-PISCES en el CCAR, para cualquier 
número de núcleos utilizados, siempre es mayor 
al tiempo de ejecución del modelo ejecutado en el 
SDP. Así mismo se puede decir que el modelo en 
el CCAR alcanza rápidamente su número óptimo 
de 12 núcleos a utilizar para esta configuración 
del modelo, pero en el SDP este alcanza su mejor 
tiempo alrededor de los 34 núcleos.

De la figura 4 se observa que cuando el núme-
ro de núcleos utilizados es de seis, el tiempo de 
ejecución del modelo en el SDP es el 30,22 % del 
tiempo de ejecución en el CCAR, este porcentaje 

va disminuyendo a medida que se va incremen-
tando el número de núcleos, así para 12 núcleos 
el tiempo de ejecución es de 19,94 %, para 24 el 
tiempo es de 9,05 %, para 36 es el 7,04 % y para 
48 es de solo el 6,06 % del tiempo de ejecución en 
el CCAR.

Si comparamos los mejores tiempos de ejecución, 
vemos que para un día de simulación del modelo 
CROCO-PISCES, en el CCAR fue de 5.683 minu-
tos con 12 núcleos y en el SDP fue de 0.583 minu-
tos con 34 núcleos.

Para ver el desempeño del modelo a lo largo del 
número total de núcleos disponibles en el SDP 
y poder determinar con exactitud con cuantos 
núcleos es que alcanza su óptimo desempeño, se 
lanzó el modelo 27 veces, empezando con cua-
tro núcleos y se fue incrementando de dos en dos 
hasta alcanzar los 56 procesadores disponibles. 
Los resultados se pueden apreciar en la Figura 5.

Figura 3.- Dominio del modelo CROCO-PISCES usado para 
evaluar la eficiencia de ejecución en un SDP y en un CCAR

Figura 4.- Tiempo de ejecución de un día de simulación del modelo CROCO-PISCES 
tanto en el CCAR como en el SDP, en función del número de núcleos utilizado
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En la Figura 5 se observa que el tiempo que de-
moró el modelo CROCO-PISCES ejecutado en el 
SDP, usando cuatro núcleos, fue de 3,25 minutos 
para un día de simulación. Al utilizar 12 el tiem-
po decreció a 1,1 minutos, a partir de aquí la dis-
minución en el tiempo se hace lenta llegando así 
a 0,683 minutos, cuando se emplean 22 núcleos. 
Al seguir incrementándose el número de núcleos 
utilizados, el modelo finalmente alcanza su me-
jor performance con 34 núcleos, con un tiempo 
de 0,583 minutos. A partir de este punto, el tiem-
po de simulación fue casi el mismo, aunque se 
fueron agregando más núcleos hasta llegar a los 
56 disponibles.

Cabe indicar que una reciente investigación rea-
lizada a diferente escala espacio-temporal con 
el modelo CROCO realizada en el CCAR, Mo-
gollón et al. (2023) estudió la estructura vertical 
de las olas de calor marinas frente al Perú y para 
dicha simulación, que fue compilada con Intel, 
utilizó 48 núcleos, con una grilla de 285 latitu-
des (LLm0) y 303 longitudes (MMm0), periodo 
de simulación 27 años, para lo cual necesitó un 
total de 648 horas, es decir con una eficiencia de 
4 minutos por cada día de simulación (R. Mogo-
llón, com. pers. 2024). Esta misma simulación de 
haber sido ejecutada en el SDP, hubiera demora-
do un 85,42 % menos del tiempo, es decir 94,50 
horas para toda la simulación.

4.	 CONCLUSIONES Y 
RECOMENDACIONES

Todas las compilaciones del modelo CRO-
CO-PISCES versión 1.1 generadas en el SDP, 

con el compilador GNU versión 8.5.0 y librerías 
Mpich 3.4.1 y Netcdf 4.7.0, fueron más rápidas 
que cualquier simulación del modelo CRO-
CO-PISCES ejecutada en el CCAR, encontrán-
dose que el mejor tiempo obtenido en el SDP 
representa el 10 % del mejor tiempo del modelo 
ejecutado en el CCAR.

Esta reducción del casi 90 % en el tiempo de eje-
cución del modelo CROCO-PISCES en el SDP, 
determina que, si se planea simular el mismo 
modelo con configuraciones con dominios de 
similar cantidad de puntos de grilla durante un 
periodo de simulación largo, deberían ser ejecu-
tados en el SDP; en cambio, si se planea simular 
el modelo con dominios de mayor cantidad de 
puntos de grilla se recomienda ejecutarlo en el 
CCAR ya que el SDP solo tiene 56 núcleos.

Finalmente, la comparación de performance del 
modelo CROCO-PISCES realizada en equipos 
con casi 10 años de diferencia en su fecha de fa-
bricación, han determinado que los tiempos de 
simulación que se obtuvieron en el CCAR fueron 
fácilmente superados por el SDP. Esto evidencia 
la necesidad de planificar presupuestos para re-
novación de equipos de alto rendimiento cuya 
tecnología avanza exponencialmente.

La instalación de compiladores Intel en el SDP 
contribuiría a disminuir aún más el tiempo de 
ejecución del modelo, como se comprobó en una 
reciente investigación sobre el desempeño del 
modelo CROCO-PISCES compilado con Intel 
versus el generado con compiladores GNU (Ra-
mos-Flores et al., 2026 en este Informe).

Figura 5.- Tiempo de ejecución de un día de simulación del modelo CROCO-PISCES 
en el SDP, en función del número de núcleos utilizados.
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