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Résumé de l’épisode 1

● Contexte : mission spatiale ESA

– lancement fin 2026 (exploitation : 2027-2030, 2034 avec extension)

– Observations longues de ~300 000 étoiles

● Responsabilité IAS : mise en place et exploitation d’une chaîne de traitements 
contenant environ 30 modules scientifiques (SAS – Stellar Analysis System)

● Environnement : 10 instituts différents pour le développement des modules

● Choix technologique : 

– Airflow pour la gestion du pipeline (nos workflows sont des DAGs!)

– Docker pour la livraison des modules scientifiques à intégrer

– Gitlab/Gitlab-CI pour la centralisation des codes sources et la configuration de l’intégration 
continue 



  

Le pipeline SAS

● 5 grandes étapes de 
traitements

● 1 boite verte → 
1 module scientifique

● 1 étoile en entrée (courbe 
de lumière)

● ~200 paramètres en sortie 
(dont Masse, Rayon et Âge 
de l’étoile)

● Déclenchement du pipeline 
par événement de mise à 
jour d’un dataset (DAGs 
producer/consumer)
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End
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DAG SAS-PIP



  

Instance du DAG SAS-PIP

Traitement d’1 étoile



  

Instance du DAG SAS-PIP



  

DockerOperator « surchargé »



  

Gestion des données

● Les données ne transitent pas d’un module à l’autre (Airflow n’est pas 
un gestionnaire de dataflow!)

● Tout passe par un backend de stockage centralisé (garantit la 
possibilité de rejeu

● Modèle de données strict ! 
– Le module (l’image Docker) attend une liste stricte d’entrées 

(obligatoires et optionnelles)

– Après l’exécution dans le worker (instance de l’image Docker), le module 
produit une liste stricte de données (obligatoires et optionnelles)

● Format unique utilisé sur tout le pipeline : choix de HDF5



  

Format HDF5

● Format hiérarchisé pour le stockage, la lecture, la visualisation, la manipulation 
et l’analyse des données scientifiques

● Format adapté pour les grosses volumétries et supportant les E/S parallèles et 
les « threads »

● Python : librairie h5py



  

Interfaces internes

Module 1

Module 2

Module n

/app/input/inputs.h5
/app/output/ouputs.h5

plato_id/inputs/

/app/input/inputs.h5
/app/output/ouputs.h5

/app/input/inputs.h5
/app/output/ouputs.h5

plato_id.h5

Stockage centralisé (rapide) Le « monde » Docker



  

DAGs pre et post traitements

DAG préparation 
données à traiter

DAG producer

DAG consumer

PDC-DB
(Système 
externe)

pré-traitements

DAG SAS-PIP

traitements

DAG validation

DAG préparation 
envoi

post-traitements

Client 
PDC-DB



  

Conclusion

● Dans notre contexte (séparation des développements du pipeline et 
des modules scientifiques) :
– Construire un pipeline modulaire 
– Uniformiser les interfaces (critique pour l’intégration)
– Utiliser Docker pour les modules (tasks) du pipeline
– Utiliser un backend de stockage pour gérer les entrées/sorties d’une tâche à 

l’autre
– Séparer les DAGs de pre et post-processing de ceux du traitement

● Prochaine étape : test du pipeline sur une  infrastructure Kubernetes 
(Épisode 3?)
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