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Energieeffiziente Analyse hochvolumiger Sequenzdaten mit rekonfigurierbaren Architekturen

SegAn@FPGA - Energieoptimierte Genomseguenzierungs-
bibliothek flur energieeffiziente programmierbare Mikroelektronik

IN Rechenzentren

Wachstum der GenBank Sequenzdatenbank

M O t i V at i O n . Anzahl Basenpaare (Kreise) und Anzahl Sequenzen (Dreiecke)

= exponentielles
Datenwachstum durch | .
Next-Gen Sequencing | .~

= kiinftig wachsende
Bedarfe mit ;
personalisierter Medizin|

= CO,-Einsparung im
Hochdurchsatzrechnen

Nucleic Acids Res, 53, D1, 2025

Ziel des Vorhabens

* |Implementierung von Schllsselfunktionen der SegAn
Software-Bibliothek fur Analysen genomischer
Sequenzen auf nutzerprogrammierbaren integrierten
Schaltkreisen (Field Programmable Gate Array)

vendungsfelder

= Zielplattformen: Rekonfigurierbare Architekturen mit

Field-Programmable Gate Arrays (FPGA)
» Hochdurchsatzanalyse biologischer Sequenzdaten
= Workflows fur personalisierte Medizin
= SegAn fur Patientenversorgung & Forschung

‘Methodik

= signifikante Energiereduktion flr Analysen von
Genomsequenzen

» Demonstrator: Read Mapper mit DREAM-Index

= |mplementierung der Datenstrukturen Hierarchical

nterleaved Bloom Filter (HIBF) und FM-Index aus

SegAn auf FPGA

= Nutzung der Vorteile von FPGAs:
o Algorithmus definiert Hardware-Design
o optimale Reprasentation von Sequenzdaten

(z.B. DNA mit 4 Bit je Element)

o effiziente Bit-/String-Operationen

= Nutzung des High-Level Synthesis (HLS) Ansatzes
fur Produktivitat (,Programmierung” eines FPGA)
- Implementierungen mit SYCL (Intel oneAPI)

= FPGA-Entwicklungsplattform: BittWare 1A-840f mit
Intel Agilex 7 FPGA e

NCBI RefSeq

Abfrage-Sequenzen

Alignment
(SAM)

7

Raptor mit IBF auf FPGA @Q

= Raptor: ein schneller und

Minimizer _
Ergebnis
IBF

speicherplatzsparender Filter fur sehr Raptor auf FPGA: Anteile an Laufzeit
(8192 IBF Bins, 2 Kernel-Paare auf FPGA)
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& 5 10000 Plattform
= 2000 - . . m FPGA Board
o = — | I [ | - .
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> # IBF Bins / # Kernel-Paare auf FPGA B nur Host
Energiereduktion Energiereduktion Energieverbrauch
Kernel auf Device: Server Plattform: \égg“ Host typisch
0!
FPGA vs. CPU FPGA- vs. nur-CPU-Plattform
64 7,1 X 6,2 X > Host-less
8192 5,3 X 2,4 X Infrastrukturen

FPGA: Intel Agilex 7 auf BittWare |A-840
CPU: 2x AMD EPYC 9654 (Genoa) auf Lenovo ThinkSystem SD665 V3

-—) ) -

Consolidate
& Rank

fassds.

oneAPI

SeqAn C++
Bibliothek

= hohes Energieeinsparpotenzial mit FPGA
= SYCL-Implementierung in SegAn erlaubt

DREAW-Index transparenten Zugriff auf FPGAS
== = SeqgAn ermoglicht sehr hohe
/¥ =T Breitenwirksamkeit :

» Herausforderung HLS-Okosystem | tel
= alternative Datenfluss-Architekturen
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