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ソフトウェア配布の２大形態 
～ソース配布とバイナリ配布～ 

void do_composition(int argc, char** argv) { 
    bool flag_ignore_case  = false; 
    bool flag_only_monomer = false; 
    bool flag_only_bimer   = false; 
    bool flag_only_trimer  = false; 
    bool flag_dapi_check   = false; 
    static struct option long_options[] = { 
        {"ignorecase", no_argument, 0, 'i'}, 
        {"monomer", no_argument, 0, '1'}, 
        {"bimer", no_argument, 0, '2'}, 
        {"trimer", no_argument, 0, '3'}, 
        {"dapicheck", no_argument, 0, 'd'}, 
        {0, 0, 0, 0} // end of long options 
    }; 
    while(true) { 
                int option_index = 0; 
                int c = getopt_long(argc, argv, "", long_options, &option_index); 
                if(c == -1) break; 
                switch(c) { 
                case 0: break; 
                case 'i': 
                 flag_ignore_case = true; 
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ソースコード配布 バイナリ配布 

・人間が直接読むことのできるテキスト。 
 機械が直接実行することはできない。 
・ＯＳの種類やＣＰＵの種類に依らず、 
 多くの場合１種類のファイルを配布。 
・「コンパイラ」と呼ばれるソフトウェアで 
 バイナリに変換（コンパイルと呼ぶ）。 

・機械が直接解釈する16進値の羅列。 
 極一部の達人を除き人間は読めない。 
・ＯＳの種類やＣＰＵの種類毎に異なる 
 バイナリが必要になることが多い。 
・コンパイルが必要無いため、インストール 
 は比較的短時間で行える。 



ソースコードによる配布と 
バイナリ配布の損と得 

ソースコードを配布 バイナリを配布 

得： 
 （ソフトウェア作者が）様々なＯＳやＣＰＵ 
 の種類に応じて個別のファイルを配布し 
 なくて済むため、手間が少ない。 
 （ユーザーが）プログラムの中身を解析 
 できるため、プログラミングが得意であ 
 れば不具合を自分で修正できるし、動 
 作を完全に把握することができる。 
 
損： 
 （ソフトウェア作者が）秘密を隠すことは 
 難しいため、商用ソフトに適さない。 
 （ユーザーが）コンパイルしてバイナリに 
 変換しなければソフトウェアを使うことが 
 できず、余計な手間が掛かる。 

得： 
 （ソフトウェア作者が）ソースコードを隠す 
 ことができ、商用ソフト等に適している。 
 （ユーザーが）コンパイルする必要がなく、 
 ソフトウェアの導入に掛かる時間が短い。 
 
損： 
 （ソフトウェア作者が）個別に多くの種類 
 のファイルを配布しなくてはならず手間が 
 大きい。 
 （ユーザーが）プログラムの中身を解析す 
 ることができないため、動作を完全に 
 把握することが難しい。不具合の修正も 
 自分では行うことができない。 



ソースコードによる配布と 
バイナリ配布の損と得（結論） 

「Linux もプログラミングも初心者」という人にとって 
ソースコード配布のメリットは皆無に近い。 

自分のＯＳやＣＰＵの種類に適合するバイナリが 
配布されている場合にはバイナリを使うべし。 
 
ソースコードを使うのは、バイナリが配布されて 
いないときだけにするのが良い。 



Windows/Mac と Unix (含Linux) の 
ソフトウェア配布における文化の違い 

Linux 等 (*NIX) Windows / Mac OS X 
・サポートする OS や CPU の種類が幅広い 
  ためソースコードを配布することが多い。 
・バイナリ配布を行う場合も、Linuxカーネル 
  のバージョンや OS の種類、CPUの種類に 
  応じて異なるファイルが配布される。 
・自由な（フリーな）ソフトウェアの多くでは、 
  ソフトウェアの開発者とは異なる有志が 
  ソースコードをコンパイルしてバイナリパッ 
  ケージを作り、配布していることが多い。 

・UNIX上でも開発されているソフトウェアを 
  除いてバイナリで配布されることが多い。 
・バイナリも通常、32bit用/64bit用の２種類 
 しか存在しない。 
・商用ソフトの比率が高く、ソフトウェアの提 
  供元がバイナリ配布を行っている。 

ゲノム解析分野ではこちらの文化が主流 



RPM: RPM Package Manager 

• RedHat 社が提供する Linux ディストリビューションおよびその派生
ディストリビューションで用いられているパッケージマネージャ 
– より具体的には RedHat Enterprise Linux, CentOS, Scientific Linux, 

Fedora Core, Vine Linux などで用いられている。 

パッケージ名 
バージョン番号 

RHEL6 CPUの種類 

基本的にはソフトウェアの
名前をそのまま用いる。 
ライブラリは “lib****” と 
したり、コンパイルを行う 

時にのみ必要なパッケー
ジは “****-devel” と名付
けることになっている。 

基本的には各 
ソフトウェアの 
バージョンを 
そのまま用いる。 
細かい修正を 
入れた場合に 
末尾が変わる。 

x86_64 Intel/AMD の 64 bit CPU 
i386～ Intel/AMD の 32 bit CPU 
      i686 (64bit CPU でもメモリーが 
                   32bit CPU 並にしか使え 
   ないだけで動作はする) 
sparc 京コンピュータなど 
ppc POWER (IBM製) 
noarch CPUの種類に依存しない 

RPMファイルの 
命名規則： 



よく使うRPMコマンド 

インストール 

バージョンアップ 

削除 

え～っと、あのパッケージ入ってたっけか？ 

※ rpm を使ったソフトウェアのインストールには管理者権限が必要。 
  遺伝研スパコンなど、ユーザー権限のみ持っている場合には使えない。 
  rpm パッケージがある場合、管理が楽なので管理者にお願いしても 
  それほど大きな負担にはならない。   



NCBI-BLAST+ の場合 

rpmパッケージ 

※ .src.rpm という拡張子の 
ファイルは“ソースrpm”と 
呼ばれ、「バイナリではない」 
ので初心者には不向き。 



yum 

例） CentOS 用の 
rpm リポジトリサーバ 

yum 

rpm 

1) yum install mosh 

2) mosh の rpm を 
  ダウンロード 

3) rpm –ivh で 
     インストール 

・rpm パッケージのダウンロードと 
  インストールを自動化するソフトウェア 

多くの Linux ディストリビューションでは、 
多くのパッケージを集めた「リポジトリ」と 
呼ばれるサーバが用意されている。 

インストール 

アップデート（バージョンアップ） 

全部アップデート 

パッケージのサーチ 

※rpm を使っているので管理者権限が必要な事に注意。 
  必要なら sudo や su コマンドを用いて管理者権限で作業する。 



Dependency (依存関係) 

• AAA というパッケージを入れるためには 
BBB というパッケージを入れる必要がある。 

• BBB というパッケージを入れるためには 
CCC というパッケージを入れる必要がある。 

• ・・・ 

“yum install AAA” コマンドを用いる場合には、リポジトリ中から 
BBB や CCC も探し出して同時にインストールしてくれるので 
非常に便利。リポジトリ中に、AAAのインストールに必要な 
パッケージが足りない場合にはエラーとなる。 

RedHat 系列以外の場合には yum の代わりに apt-get, zypper , emerge, pacman 等、
yum と同様のパッケージマネージャが用意されていることが多い。 



Bioinformatics のソフトウェア達を 
インストールする際の問題点 

• rpm パッケージのように便利な手段が使えることは 
ほとんど無い 
– NCBI-BLAST のように、大手が開発しているソフトウェアで
はまれに rpm で提供されている。 

– 単独の研究室で作っているソフトウェアは rpm で 
提供されていることはほぼあり得ない。 

• Dependency Hell 
– rpm が無い、ということはソフトウェアの依存関係を自分
で処理する必要がある。 

– ソフトウェアを一つインストールするためだけに、そのソフ
トウェアの動作に必要な１０以上のソフトウェアを入れる
必要があることも珍しくない。 

– 依存関係が複雑なソフトウェアはインストールに丸１日 
掛かっても不思議ではない。 
 



ソースコードからのインストール 

• ソースコードのダウンロード 

–例）SAMtools 

ソースコードは “.tar.gz”, “.tar.bz2”, “.tar.xz” など、tar を用いて複数のファイル
をまとめた「tar アーカイブ」で配布するのが一般的。”tar ball” と呼ばれる。 



ソースコードをダウンロード 

(1)手元の端末(Win/Mac/Linux/…)で SAMtools の web ページを開く 
(2)右クリック等のメニューから「リンクをコピー」する。 

(3) TeraTerm（右クリック）, PuTTY（右クリック）, Terminal.app （CMD+V）等の端末に 
      アドレスをコピーしてファイルをダウンロードする。 

wget はダウンロードするソフト ‘?’ や ‘&’ が含まれるURLは ‘ ‘ で括らないと 
“no matches” エラーが発生するので注意。 



tarball を解凍する 

• “tarball” には複数のファイルが格納されているので
「解凍」と呼ばれる操作でファイルを取り出す。 

tar.gz の場合 

tar.bz2 の場合 

% tar xvfz samtools-0.1.19.tar.gz 

% tar xvfj samtools-0.1.19.tar.bz2 



付属の説明書を読む 

• たいていのソフトウェアには「説明書」が付属
している。 「説明書」は面倒でも必ず読むべし。 

INSTALL や Install.txt、
README、README.txt など、 

ソフトウェアをインストールし
て使うために必要な手順が書
かれたファイルは熟読しよう。 
 
NEWS/AUTHORS/COPYING/Ch
angeLog などは読まずとも問
題は少ない。ChangeLog には

変更履歴が書かれているの
で、バージョンアップで問題が
解決しているか等を知る手が
かりになる。 



Autotools を用いて作成された 
tarball のインストール手順 

• tarball に “configure” というファイルが含まれていれば 
autotools を用いて作成されている（正しくは、autotoolsを
用いて作成されたと見なして操作して構わない。） 

• tarball をダウンロード (k-mer 解析用ソフト Jellyfish の例) 
 

• 解凍し、ファイルが存在するディレクトリに移動 
 
 

• 依存ライブラリ等のチェック 
 

• コンパイル 
 

• インストール 

% wget ‘http://www.cbcb.umd.edu/software/jellyfish/jellyfish-1.1.11.tar.gz’ 

% tar xvfz jellyfish-1.1.11.tar.gz 
% cd jellyfish-1.1.11 

% ./configure 

% make 

# make install (管理者権限以外で操作しているときには sudo make install) 



/home の下にソフトウェアを 
インストールする 

• ソフトウェアのインストールには基本的に管理者権限
が必要となる。 

• Autotools で作られた tarball は管理者権限の要らな
いホームディレクトリの下へインストールすることが可
能。それ以外の tarball は説明書を読むべし。 

具体的なやり方（前のスライドの “./configure” ステップだけ変更する） 

% ./configure –-prefix=$HOME/local 

“$HOME” は自分のホームディレクトリ名に置換されるので、上のコマンド
は以下と同じ意味になる。（アカウント名が mkasa の場合） 

% ./configure –-prefix=/home/mkasa/local 

実行ファイル（ソフトウェアの本体）は /home/mkasa/local/bin の下に通常は配置
される。（アカウント名が mkasa の場合） 



LPM: Local Package Manager 

DBCLS の Open Science Award 2013 の 
審査員特別賞に選ばれました。 



LPM の開発経緯 

• ゲノム解析分野で使うソフトウェアは、そのほとんどが
きちんとバイナリパッケージ化されていない。 

• 小さい研究室ではスパコンを借りたり、コラボレーター
のクラスター計算機を借りることが多い。 

• 計算機を借りるたびにインストールからやり直し。 

• ソフトウェアのインストールで丸１週間潰れるのも普通
だった。 

• きちんとバイナリパッケージ化されていないソフトを自動でインス
トールできないと研究が進まない。 

• LPM を開発してゲノム解析のソフトを１コマンドでインストール。 



LPM のインストール 



時間があればここで Jellyfish 
のインストールをやってみます。 

% lpm install jellyfish 

２分ほどでコンパイルとインス
トールが終わります。 

% lpm install jellyfish 

このようになれば完了です。 



バイオインフォマティクス関連だけでも１００以
上のパッケージが用意されています。 

メーリングリスト： 
  “LPM Users ML (JP)” で検索 
  “LPM Users ML” (英語) もあります。 
 
LPMスクリプトの投稿をしてくれると 

嬉しいですが、新たなソフトウェアへ
の対応リクエストだけでも歓迎です。 


