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Teil I - Kurzbericht

Urspriingliche Aufgabenstellung sowie wissenschaftlich-technischer Stand

Die moderne Genomforschung generiert durch Next-Generation-Sequencing (NGS) exponentiell wachsen-
de Datenmengen, was sich in einer stetigen Verdopplung der gespeicherten Sequenzobjekte in 6ffent-
lichen Datenbanken wie GenBank widerspiegelt. Diese Datenexplosion stellt klassische von-Neumann-
Architekturen (CPUs) vor gravierende performante und vor allem energetische Grenzen. Der hohe Energie-
verbrauch und der damit verbundene C'O,-FuBabdruck in Hochleistungsrechenzentren (HPC) machen
den Ubergang zu energieoptimierten Rechenparadigmen (GreenHPC) unumganglich.

Das Projektvorhaben SeqAn@FPGA kniipfte an diesen Bedarf an. Die urspriingliche Aufgabenstellung
bestand darin, rechenintensive Schliisselfunktionen der weltweit etablierten und quelloffenen Bioinformatik-
Bibliothek SeqAn hardwarenah auf energieeffiziente Field-Programmable Gate Arrays (FPGAs) zu portieren.
Im Fokus standen dabei fortschrittliche Datenstrukturen zur Sequenzsuche: der (Hierarchical) Interleaved
Bloom Filter ((H)IBF) und der FM-Index. Diese sollten so in bestehende Workflows, wie den Sequenz-Vorfilter
Raptor, integriert werden, dass Bioinformatik-Anwender transparente Leistungs- und Energieeffizienzstei-
gerungen erzielen kdnnen.

Ablauf des Vorhabens

Die Umsetzung basierte auf einer High-Level-Synthesis (HLS) Strategie unter Nutzung des Intel oneAPI-
Frameworks (SYCL), um eine nahtlose und typsichere Anbindung an die moderne C++20-Codebasis von
SegAn zu gewahrleisten. Im Verlauf des Projekts wurde die zugrundeliegende CPU-Codebasis massiv
umstrukturiert und in eigenstandige Bibliotheken ausgelagert.

Ein zentraler Bestandteil des Ablaufs war die Entwicklung asynchroner Multi-Threading-Pipelines.
Um den Datenaustausch zwischen der extrem schnellen FPGA-Hardware und der Host-CPU effizient zu
gestalten, wurde ein Producer-Consumer-Muster mittels spezialisierter Slotted Cart Queues etabliert. Der
FPGA ubernahm dabei die rechenintensiven Filter- und Minimizer-Operationen, wahrend die CPU primar
[/0-Aufgaben und finale Alignments durchfuhrte.

Zur Evaluierung wurde eigens ein konfigurierbares Simulations-Tool zur Generierung synthetischer
DNA-Benchmark-Datensatze (inklusive Haplotypen und definierter Fehlerraten) entwickelt. Begleitet wurde
der gesamte Entwicklungsprozess von der Implementierung einer umfassenden Continuous-Integration-
Pipeline (CI) via GitHub Actions, die automatisiert Kompilierungen (mit GCC und Clang fur Linux und macQOS),
statische Code-Analysen und Test-Suites orchestrierte. Unvorhergesehene technische Komplikationen und
die strategische Einstellung des FPGA-Supports durch Intel erforderten wahrend der Laufzeit signifikante
methodische Anpassungen.

Wesentliche Ergebnisse und Zusammenarbeit

Trotz software- und hardwareseitiger Limitierungen durch die Toolchain-Umstrukturierungen wurden die
Kernziele des Projekts erfolgreich demonstriert. Die wesentlichen Ergebnisse umfassen:

+ Integration und Performanzsteigerung: Die FPGA-Version des IBF wurde erfolgreich in die An-
wendung Raptor integriert. Flankierende CPU-Optimierungen (z. B. SIMD-Instruktionen) fihrten
parallel zu massiven Leistungssteigerungen des Indexzugriffs um den Faktor 5.



* Energieeffizienz (GreenHPC): Die Benchmarks belegten, dass durch die Auslagerung auf den
FPGA signifikante Energieeinsparungen um den Faktor 2,4 bis 6,2 erzielt wurden, bei einer lediglich
moderaten Verldngerung der Ausfiihrungszeit um 30 bis 60 Prozent.

* Prototypenentwicklung: Fir den komplexeren HIBF und den FM-Index wurden lauffahige FPGA-
Prototypen entwickelt, auch wenn deren finale Eingliederung durch den wegfallenden Intel-Support
eingeschrankt war.

* Open Source & Nachhaltigkeit: Samtliche entwickelten Programme und Datenstrukturen stehen
der wissenschaftlichen und kommerziellen Gemeinschaft unter der offenen BSD-3-Clause-Lizenz zur
Verfuigung.

Diese Ergebnisse resultieren aus einer engen und fruchtbaren Zusammenarbeit zwischen der Freien
Universitat Berlin (FUB), die fir die bioinformatische Algorithmenentwicklung und C++-Architektur ver-
antwortlich zeichnete, und dem Zuse-Institut Berlin (AG Steinke / ZIB) als Projektpartner, welches seine
Expertise im Bereich hardwarenaher Systemarchitektur und Hochleistungsrechnen einbrachte.



