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摘  要: 基于程序频谱的缺陷定位方法可以有效地辅助开发人员定位软件内部缺陷,但大部分已有自动化方法在

解决多缺陷定位问题时表现不佳,部分效果尚可的方法因复杂度较高或需要开发人员较多交互而仍需进一步改善.
为改善上述问题,提出一种基于遗传算法的多缺陷定位方法 GAMFal,具体来说:首先基于搜索的软件工程思想对多

缺陷定位问题进行建模,构建了候选缺陷分布的染色体编码方式,并基于扩展的 Ochiai 系数计算个体的适应度值;随
后使用遗传算法在解空间中搜索具有最高适应度值的候选缺陷分布,在终止条件被满足后返回最优解种群;最后根

据这个种群对程序实体进行排序.这样开发人员可以依次对程序实体进行检查并最终确定多个缺陷的具体位置.实
证研究以 Siemens 套件中的 7 个程序和 Linux 的 3 个程序(gzip、grep 和 sed)作为评测对象,并扩展传统的定位方法

评测标准 EXAM 至 EXAMF 和 EXAML,通过与其他经典的缺陷定位方法(Tarantula、Improved Tarantula 及 Ochiai)
进行对比,并通过 Friedman 检测和最小显著性差异测试可得,提出的 GAMFal 方法在整体定位效率方面优于传统方

法,且需要更少的人工交互.除此之外,GAMFal 的执行时间也在可接受的范围之内. 
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Abstract:  Spectrum-Based fault localization techniques are attractive for their effectiveness, and previous works have demonstrated that 
they can assist programmers to locate faults automatically. However, most of them can only work better when there is single bug than 
multiple bugs. Other approaches, although partially successful on multiple faults problem, are complex and need more human intervention. 
To better address these problems, this paper proposes a new spectrum-based fault localization technique based on genetic algorithm, 
called GAMFal, which can locate multiple bugs effectively with less human intervention. First, the multiple bugs’ localization is 
converted into a search based model and a candidate expression for multiple bugs’ location is encoded as an individual binary string. Then, 
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the new approach extends the Ochiai coefficient to calculate the suspiciousness value used by genetic algorithm as a fitness function to 
search for a best population composed by optimal fault location candidates with highest suspiciousness value, and converts the ranking list 
of candidates to a checking order of program entities. According to this order, programmers finally examine program entities to locate 
faults. An empirical study on Siemens suites and three Linux programs (gzip, grep and sed) is conducted to compare GAMFal with other 
spectrum-based approaches. The Friedman test and Least Significance Difference method are then carried out to investigate the statistical 
significance of any differences observed in the experiments. The result suggests that the proposed method outperforms other related 
techniques in some respects and is feasible with respect to running time. 
Key words:  fault localization; multiple faults; search-based software engineering; genetic algorithm; EXAM 

软件缺陷定位(software fault localization)技术是在执行测试用例集后发现有部分测试用例执行失败时,确
定缺陷所在具体位置的一种分析方法.在传统的软件开发过程中,通常是由开发人员手工调试、找到缺陷并进

行修复.但这种传统的缺陷定位方法成本较高[1].为了提高调试效率,把开发人员从枯燥的手工调试中解放出来,
研究人员提出了大量的自动化缺陷定位方法用以辅助开发人员快速准确地定位缺陷.已有的自动化缺陷定位

方法可以简单地分为两类:静态定位方法和动态定位方法.其中静态定位方法[2]在程序运行前通过分析代码结

构来定位缺陷,而动态定位方法[3−5]则通过分析测试用例的执行轨迹和运行结果来定位缺陷.在动态定位方法

中,基于程序频谱的缺陷定位(program spectrum based fault localization,简称 SFL)技术表现出很好的定位效 
果[5].它们通过计算出每个程序实体(可设置为语句、语句块或函数等)内含有缺陷的可能性,然后生成缺陷分析

报告并以此来辅助开发人员进行调试,直至找到真正缺陷位置并完成修复.SFL 是当前软件缺陷定位问题的研

究热点,也是本文研究的问题. 
程序频谱是执行测试用例时收集到的程序执行信息,包括测试用例的程序实体覆盖信息和执行结果.在大

量 SFL 方法中,Tarantula[3]、Jaccard[6]、Ochiai[7]和 Op
[8]等方法取得了较好的效果.它们使用统计学方法计算出

程序实体的可疑值,并依次排序.但这类方法在定位单缺陷时的效果要优于定位多缺陷时的效果[4].然而在实际

软件开发过程中,被测程序内部含有的缺陷数难以预先获知,并且在绝大多数情况下都多于 1 个. 
目前研究人员对多缺陷定位问题进行了初步研究.Jones 等人[4]基于测试用例执行结果将被测程序划分为

几个不同部分,随后指派不同的开发人员分别去定位相关部分内的缺陷.这种方法需要多个开发人员来检查代

码,因此需要较高的人力成本.Abreu 等人提出 BARINEL 方法[9],这种方法使用贝叶斯模型排序代表多缺陷的候

选集.BARINEL 方法在单缺陷定位和多缺陷定位中都具有较好的性能,但是它需要开发人员在检查代码的过程

中保持实时交互,以确保可以依此不断修正候选集排序.Steimann 和 Bertschler[10]尝试使用概率分布来估计内部

缺陷数.然而,缺陷的概率分布难以预知,并且很难进行估计和验证.MUSE 方法[11]不断地对程序语句执行变异

操作,试图得到所有测试用例都能通过的新版本来定位到缺陷.该方法的效果很好,但是需要耗费大量时间,难
以在实际中使用. 

本文提出一种基于遗传算法的多缺陷定位方法框架 GAMFal.首先以基于搜索的软件工程思想对多缺陷问

题进行建模,将多缺陷定位问题转化为一类搜索问题;然后以二进制染色体形式表达潜在的多缺陷候选分布,同
时,基于覆盖的频谱信息及“通过/失败”的执行结果拓展 Ochiai 方法以构建适应值函数,并以此为依据采用遗传

算法搜索解空间,搜索出的最优解可显性地表示多个缺陷的可能位置.这样,该方法便能在较少人工参与的情况

下有效地进行多缺陷定位.本文的主要贡献总结如下:(1) 提出基于遗传算法的多缺陷定位方法 GAMFal.具体

来说,将多缺陷定位问题建模为一类搜索问题,拓展传统的Ochiai系数,使其能够适应于多缺陷定位问题;随后以

此为适应度值函数,基于遗传算法寻找最优候选集,并在此基础上对程序实体进行可疑值排序.(2) 基于现有缺

陷定位方法评价标准 EXAM 的两个扩展标准 EXAMF 和 EXAML(分别表示找到第 1 个缺陷和找到最后一个缺陷

需要检查的程序实体占总程序实体的百分比),实验对比本文方法和其他 3 种方法(Tarantula、Improved Tarantula
和 Ochiai)的性能,证明本文方法在多缺陷定位时具有一定的优势. 

本文第 1 节介绍研究背景,并通过一个简单实例,引出研究动机.第 2 节描述我们提出的方法框架 GAMFal.
第 3 节为实证研究,描述实验设计、采用的评测数据集、GAMFal 方法在 Siemens 套件的 7 个程序和 Linux 的

3 个程序上的缺陷定位效果及与其他 3 种缺陷定位方法的比较实验,并讨论实验结果以及有效性影响因素.第 4
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节总结全文并指出值得关注的下一步研究工作. 

1   研究背景和相关工作 

1.1   基于频谱的软件缺陷定位 

本节首先对 SFL 问题进行描述,随后给出一个具体实例进行说明. 
定义 1(测试用例集). { }1 2, ,..., mT t t t= 表示被测程序的配套测试用例集,其中,ti表示该测试用例集的第 i个测 

试用例. 
定义 2(待测程序实体集). { }1 2, ,..., mE e e e= 表示被测程序内包含的程序实体集,其中,ei表示第 i个程序实体. 

程序实体粒度可设置为语句、语句块或函数等. 
定义 3(覆盖矩阵). M=(Mij)用来表示 T 和 E 之间的覆盖关系.M 是一个 m×n 的矩阵,其中第 i 行表示第 i 个

测试用例的程序实体覆盖情况,第 j 列表示第 j 个程序实体被不同测试用例覆盖的情况.每一个 Mij 代表第 i 个测

试用例对第 j 个程序实体的覆盖情况,当 Mij=1 时,表示测试用例 i 覆盖程序实体 j.当 Mij=0 时,表示测试用例 i
未覆盖程序实体 j. 

定义 4(失败测试用例覆盖矩阵). MF=(Mij)是覆盖矩阵 M 的一部分,只包含失败测试用例的覆盖信息. 
定义 5(通过测试用例覆盖矩阵). MF=(Mij)是覆盖矩阵 M 的另一部分,只包含通过测试用例的覆盖信息. 
定义 6(执行结果向量). { }1 2, ,..., mR r r r= 代表测试用例集中的测试用例的测试结果,ri 表示第 i 个测试用例的 

执行结果,1≤i≤m.当 ri=0 时,表示第 i 个测试用例执行通过.当 ri=1 时,表示第 i 个测试用例执行失败. 
定义 7(程序实体统计量). 程序频谱构造方式仅需简单统计测试用例的程序实体覆盖信息.当程序实体为

语句、语句块或函数时,基于各个测试用例的程序频谱和执行结果,可由程序实体统计量表示.程序实体统计量 

定义为 , ( ) { | } , {0,1}p q ij ia e i M p r q p q= = ∧ = ∈ ;a1,0(e)和 a1,1(e)分别表示“覆盖程序实体 e”的通过测试用例数和失 

败测试用例数,a0,0(e)和 a0,1(e)分别表示“未覆盖程序实体 e”的通过测试用例数和失败测试用例数. 
Tarantula 可疑度系数[3]ST 和 Ochiai 可疑度系数[7]SO 的计算公式依次定义如下: 
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Jones 等人[3]还提出引入了置信度的改进 Tarantula 方法,用来辅助 Tarantula 方法排序,其定义如下: 
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下面通过图 1所示的函数 findSecond来说明这类方法的工作方式,并对比 GAMFal方法与已有方法的差异,
讨论 GAMFal 方法的可行性.findSecond 函数的输入是 4 个整数,输出是这些整数中的第二大整数.在图 1 给出

的版本中,第 14 行和第 17 行程序都有错误,即在第 14 行中代码 temp=b 应为 temp=min,在第 17 行中代码 temp=b
应为 temp=c. 

目前已有的可疑度值计算公式一般基于陈翔等人总结的 8 个假设[12],该文是对虞凯等人工作的进一步完

善[13],其中一个假设是程序实体的怀疑度值与该程序实体被失败测试用例覆盖的次数成正比.如果程序中只有

一个缺陷,那么这个假设是可以被接受的,但是如果程序中含有两个或两个以上的缺陷,则存在如下问题:(1) 被
失败测试用例覆盖最多的一般不是这两个缺陷所在的代码行,而是这些失败测试用例共同覆盖的那部分程序

实体,这样得到的怀疑度值排序结果显然是不够准确的;(2) 单缺陷定位方法会在很大程度上忽略缺陷间的干

扰以及相互作用情况[14]. 
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函数 findSecond. 
1. int findSecond(int a, int b, int c, int d) { 
2. int max, min, temp; 
3. if (a<=b) { 
4. max=b; 
5. min=a; 
6. } else { 
7. max=a; 
8. min=b; 
9. } 

10. if (c>max) { 
11. temp=max; 
12. max=c; 
13. } else if (c<min) { 
14. temp=b;  /*缺陷.应为 temp=min*/ 
15. min=c;  
16. } else { 
17. temp=b;  /*缺陷.应为 temp=c*/ 
18. } 
19. if (d<max && d>temp) { 
20. return d; 
21. } else if (d>max) { 
22. return max; 
23. } else { 
24. return temp; 
25. } 
26. } 

Fig.1  Function findSecond with multiple faults 
图 1  含有多个缺陷的函数 findSecond 

根据图 1 的被测程序及表 1 中测试用例的覆盖情况和执行结果可以看出,现有的 3 种方法中只有 Tarantula
可以快速找到第 1 个缺陷.在 3 种方法计算出的可疑值中,排名第 2 的程序实体都是失败测试用例共同经过的

第 24 行,但第 24 行并没有缺陷.同时,没有缺陷的第 4 行、第 5 行也因被较多的失败测试用例覆盖而排名较为

靠前.而运用本文提出的 GAMFal 方法搜索出的 3 个最优解分别为〈13〉、〈14,17〉组合以及〈15,17〉组合,根据这 3
个最优解可首先定位到第 17 行包含的缺陷,然后至多在第 4 次就可以定位到第 14 行包含的缺陷;如果采取一

次定位多缺陷方法,则至多在第 3 次就可以同时得到两个缺陷的位置,这将有效提高多缺陷定位的准确性,也在

一定程度上减少了人工参与.基于上述观察我们认为,GAMFal 方法在保证单缺陷定位效果的基础上,能够有效

地解决多缺陷定位问题,因此更加符合实际开发中对缺陷定位的需求. 
Table 1  Coverage matrix and sorted result of function findsecond 

表 1  函数 findSecond 的缺陷覆盖矩阵及排序结果 
可执行代码行 t1 t2 t3 t4 t5 t6 t7 t8 t9 … Tarantula Ochai Tarantula* GAMFal 

3 1 1 1 1 1 1 1 1 1 … 9 6 3 9 
4 1 1 1 1 1 1 0 0 1 … 3 4 4 14 
5 1 1 1 1 1 1 0 0 1 … 4 5 5 10 
7 0 0 0 0 0 0 1 1 0 … 13 12 12 11 
8 0 0 0 0 0 0 1 1 0 … 14 13 13 16 

10 1 1 1 1 1 1 1 1 1 … 10 7 6 8 
11 1 1 0 1 0 0 1 1 0 … 15 15 15 13 
12 1 1 0 1 0 0 1 1 0 … 16 16 16 15 
13 0 0 1 0 1 1 0 0 1 … 5 1 1 3 
14 0 0 0 0 0 0 0 0 1 … 6 10 10 1 
15 0 0 0 0 0 0 0 0 1 … 7 11 11 4 
17 0 0 1 0 1 1 0 0 0 … 1 3 8 2 
19 1 1 1 1 1 1 1 1 1 … 11 8 7 7 
20 0 1 0 0 0 0 0 1 0 … 12 14 14 6 
21 1 0 1 1 1 1 1 0 1 … 8 9 9 17 
22 1 0 1 0 0 0 1 0 1 … 17 17 17 12 
24 0 0 0 1 1 1 0 0 0 … 2 2 2 5 

执行结果 0 0 0 0 1 1 0 0 0 …     
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1.2   基于搜索的软件工程和遗传算法 

Harman 和 Jones 在 2001 年首次提出基于搜索的软件工程(search based software engineering,简称 SBSE)概
念 .该领域尝试采用元启发式搜索技术 ,以合理的计算开销求解一类可转化为组合优化问题的软件工程问 
题[15].2012 年 Harman 等人总结了该领域 10 多年来的发展并提出新的趋势、技术和应用[16].李征等人也在

“2013~2014 年度中国计算机科学年度报告”中对“基于搜索的软件工程”进行了全面的综述[17].随着计算能力的

增强,越来越多的启发式搜索方法被应用到软件工程中来,为软件工程问题的求解提供了一个新的思路.经过 10
几年的发展,基于搜索的软件工程研究取得了显著的成绩,已成为软件工程研究领域内的一个活跃方向,且在软

件测试领域有很好的应用,经统计,有超过 50%的论文关注的是软件测试与挑错方向[17]. 
基于搜索的软件工程广泛应用于软件测试领域,成功地解决了功能测试[18]、执行时间测试[19]、集成测 

试[20]、压力测试[21]、变异测试[22]、组合测试[23]、回归测试[24]等各种测试的问题.其中,测试数据的生成应用最

为广泛,McMinn[25]和 Ali[26]等人曾对基于搜索的测试数据生成技术进行了总结. 
基于搜索的软件工程在软件缺陷定位和缺陷自动修复领域也有很多应用.研究者根据缺陷自动修复中的

量变和质变现象,利用面向自动修复的缺陷定位,提高了定位的准确度[27,28].研究者还通过构造面向缺陷定位的

轻量级近似动态后向切片算法 ,提出程序逻辑与统计相结合的软件缺陷定位方法 SSFL,提高了定位准确 
度[29,30]. 

软件缺陷定位研究是当前软件工程研究领域中的一个活跃分支,本文将多缺陷定位问题建模为组合优化

问题,并尝试用遗传算法这一主流的元启发式搜索技术进行求解.接下来我们对遗传算法的相关知识进行简介. 
遗传算法是一种模拟自然选择进化过程(即适者生存)的搜索算法[31],其使用选择算子、交叉算子以及变异

算子等对原始种群进行进化和筛选,经过数轮迭代得到可能的最优解.遗传算法最初由美国密歇根大学 Holland
教授于 1975 年提出[32],解决了优化模型中的两个重要问题:优化的方向和新的更优解生成方法.下面依次给出

遗传算法的相关定义[31]. 
定义 8(染色体编码). 染色体编码是把一个问题的可行解从其解空间转换到遗传算法所能处理的搜索空

间的转换方法.在遗传算法中,Holland 建议采取二进制串的编码方式. 
定义 9(适应度值函数). 适应度值用于评价个体的优劣程度,一般来说,适应度值越大,则个体越好;反之,适

应度越小,则个体越差.针对具体问题可以选择与问题相适宜的适应度值函数,作为个体评价的标准. 
定义 10(遗传操作算子). 遗传算法的操作算子包括选择、交叉和变异 3 种基本形式,构成了遗传算法高效

搜索能力的基础,是模拟自然选择和遗传过程中发生的繁殖、杂交和突变现象的主要载体[31].选择操作体现适

者生存的原理,通过适应度值选择优质个体而抛弃劣质个体;交叉操作通过交换个体之间的遗传信息从而产生

新的个体;变异算子通过对部分基因位信息的突变而得到尚未被开发的遗传信息,以防止个体在形成最优解过

程中过早收敛. 
遗传算法的流程大致描述为:首先初始化一个指定规模的种群,种群中每个染色体随机生成;然后,算法将

根据每个个体的适应度值采取选择、交叉、变异等算子对种群进行演化迭代,直至满足特定终止条件(终止条

件通常为达到指定迭代次数或最优适应度值变化低于某个阈值),并返回迄今为止已找到的最优解.算法的关键

是染色体的编码方式、适应度值函数的设定以及选择、交叉、变异等遗传操作算子的设定. 

1.3   缺陷定位其他研究成果 

SFL 方法是一种动态的缺陷定位技术,它利用大量测试用例的执行结果和程序的覆盖信息,通过统计学的

方法得到代码可疑值的排序.研究者们提出很多不同的统计学公式[3−7]来计算代码的可疑值排序,这些公式在

不同的评测程序上各有优劣,研究者们在此基础上不断进行优化研究. 
有研究人员利用谓词将程序划分成块,通过统计谓词在成功测试用例和失败测试用例中的执行情况来进

行缺陷定位.Liblit等人[33]提出CBI方法来寻找与程序缺陷最相关的谓词,通过谓词在成功测试用例和失败测试

用例执行过程中的取值信息计算谓词的可疑值.随后,Liu 等人[34]提出了 SOBER 方法,该方法通过搜集谓词的执
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行次数,比较谓词执行结果在成功测试用例和失败测试用例上的分布情况计算谓词的可疑值.并且实验结果表

明,SOBER 方法要优于 Liblit 方法.郑征等人提出一种基于谓词执行序列的缺陷定位方法[35],通过搜集更多的谓

词执行信息能够进一步优化缺陷定位的效果.随后,他们又对此方法进行补充,提出一种自适应的缺陷定位方 
法[36],该方法能够动态地选择每个谓词需要搜集的信息强度. 

近年来,不断有新的方法被引入该研究领域,尤其是机器学习和基于搜索的方法[37].Yoo 提出一种通过遗传

算法自动生成 SBFL 公式的方法,并可得到与人工设计公式相近的定位效果[38].谢晓园等人使用基于搜索的方

法从 30 个不同怀疑率计算公式中,发现了 4 个最优的公式[39].玄跻峰等人使用机器学习的方法将多个排序指标

结合使用,根据不同的程序选择最优公式[40]. 
研究者还从测试用例维护和程序分析角度进一步提高缺陷定位效果,充分考虑测试用例及程序本身的特

性对缺陷定位结果的影响,并以此优化缺陷定位效果.郝丹等人从测试用例出发,通过消除相似测试用例[41]和有

害测试用例[42]来优化测试用例集,从而优化缺陷定位的结果.贺韬等人使用变异分析来降低偶然因素的影响,并
以此提高缺陷定位的效果[43].Masri 通过分析程序中的信息流来辅助缺陷定位,在分析过程中考虑程序间的依

赖关系 [ 44] .张震宇等人加入布尔表达式求值中的短路现象处理来提高缺陷定位效果 [45 ,46] .此外 ,概率图模 
型[47−49]和程序切片技术[50,51]也被引入到程序缺陷定位技术. 

多缺陷定位问题是缺陷定位技术实际应用必须要解决的问题.Jones 等人通过分析提出缺陷定位效果与缺

陷数量成反比关系,缺陷数量越多,缺陷定位方法得到的效果越差[3].而 DiGiuseppe 等人通过大量实验发现,缺陷

数量对缺陷定位效果的影响可以忽略不计,他们同时也对缺陷间的干扰现象进行了深入研究,并将失败测试用

例聚类,使得同一类中的测试用例只与一个缺陷相关[14].Abreu 等人提出一种基于贝叶斯的多缺陷定位方法,它
能预测程序实体中包含缺陷的概率[52].文万志等人提出一种基于切片技术的多缺陷定位方法,该方法通过程序

切片降低了不同缺陷之间的相互影响[53]. 

2   GAMFal 方法框架 

我们提出的 GAMFal 方法包括两个阶段:基于遗传算法进行最优多缺陷候选分布种群的搜索阶段和根据

最优种群进行多缺陷定位阶段.其中遗传算法搜索最优种群阶段的任务是对问题进行建模并通过遗传算法搜

索出最优种群,这一阶段需要重点研究染色体编码方式和适应度值函数的设定、初始种群的生成方式、遗传算

子的设计及执行终止条件的定义等,最终生成最优解种群;多缺陷定位阶段的任务是将第 1 阶段所得最优种群

中的候选解映射到程序实体的真实位置,从而辅助开发人员完成多缺陷的定位. 

2.1   基本思想和整体流程 

传统的 SFL算法主要是基于每个程序实体被通过或失败测试用例数的覆盖情况来计算出其含有缺陷的可

疑值.GAMFal 算法的思想则是先假设某些程序实体有错,然后根据测试用例集的运行结果来评价这些假设并

通过遗传算法进行迭代进化,最终得到最优种群,并以此为依据进行多缺陷定位.GAMFal 方法首先构建一个长

度为程序实体(代码行、代码块)总数的二进制向量,该向量表示可能的缺陷位置分布,其中,1 表示该位置所对应

的程序实体有错,0 表示该位置所对应的程序实体无错;这种情况下所有可能的解有 2n 个,我们可以依据所有测

试用例对每一个解进行评价,缺陷定位的目标就是去寻找最优解,以得到最可能的缺陷位置.这便将传统的软件

缺陷定位问题转化为一类搜索问题,可用常见的搜索方法来求解,但在求解之前需要解决如下 3 个问题. 
(1) 如何评价一个候选解和最优解(真实多缺陷位置)的接近程度,即适应度值函数的设置问题. 
(2) 在给定适应度值函数的情况下如何搜索以得到最优解. 
(3) 如何根据最优解再去映射返回得到缺陷程序实体最可能的位置. 
对于第 1 个问题,本文基于程序频谱信息和运行结果对 Ochiai 方法进行拓展以适应多缺陷情况,同时考虑

到表 1 例子中存在的问题,对由通过测试用例经过的可能缺陷位置进行惩罚,我们提出了 Multi-Ochiai 系数,并
以此作为候选缺陷分布的评价函数.对于第 2 个问题,由于整体解空间的大小为 2n,当程序实体数 n 较大时,解空

间规模将较为庞大,借助穷举法找到最优解的方案并不可行,因此我们需要采用更好的搜索算法来求解.遗传算
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法是一种模拟生物进化的启发式搜索算法,它能得到一系列的最优候选解,而其他的启发式搜索算法,如爬山算

法、模拟退火算法等容易收敛于一个局部最优解,因为本问题中可能存在多个最优解,所以我们选择遗传算法

进行搜索.对于第 3 个问题,考虑到遗传算法是一种基于种群迭代的算法,在算法达到终止条件时将会得到一个

最优种群,考虑到算法的稳定性,本文将针对得到的最优解种群确定多缺陷最终可能的位置. 
GAMFal 算法的核心是 Multi-Ochiai 可疑度系数计算公式和遗传操作算子的选择,图 2 给出了整个算法的

流程图,算法共分为两个阶段,第 1 阶段首先使用贪心算法对多缺陷分布的种群进行初始化;然后执行选择、交

叉和变异算子,生成新的个体并添加到种群中,同时以 Multi-Ochiai 可疑度系数作为适应度值对个体进行评价

并进化得到新种群;如果终止条件被满足,则将得到最终的最优多缺陷分布种群.然后进入第 2 阶段,依据最优种

群中的多缺陷分布得到对应的程序实体的可疑度排序,算法结束. 

 
Fig.2  Flow chart of GAMFal algorithm 

图 2  GAMFal 算法的流程图 

2.2   遗传算法搜索最优种群阶段 

本节主要介绍 GAMFal 方法的第 1 阶段计算过程,首先介绍对候选缺陷分布的编码方式,然后给出具体的

适应度值函数,最后描述遗传操作算子并介绍搜索的整体流程.具体如下. 
2.2.1   染色体编码方式 

GAMFal 算法将候选缺陷分布[54]表示为一个二进制向量: 
 1 2 3{ , , ,..., }nC c c c c=  (4) 

其中,n 为被测程序中可执行的程序实体数量,cj表示被测程序中的第 j 个程序实体是否有错,如果 cj=1,则在该候

选缺陷分布中,第 j 个程序实体被认为是存在缺陷的;如果 cj=0,则在该候选缺陷分布中,第 j 个程序实体被认为

没有缺陷.例如一个候选缺陷分布 C={0,0,1,0,0,0,0,0,1,0},表示被测程序共有 9 条可执行的程序实体,其中第 3
个和第 8 个程序实体被认为是有缺陷的,其余的则被认为是没有缺陷的. 
2.2.2   适应度值函数 

Tarantula 和 Ochiai 等可疑度系数计算公式通过计算测试用例的频谱信息和执行结果得到可疑度系数,进
而得出每一个程序实体的可疑度值.然后根据程序实体的可疑度值从大到小进行排序,可以得到可疑度排名列

表,开发人员便可以根据该列表依次检查程序,从而发现缺陷在程序中的具体位置. 
Tarantula 及 Ochiai 等可疑度系数计算公式所度量的是每一条语句的可疑度值,此类方法在单缺陷的情况

下表现出了很好的效果.但在实际的软件调试过程中,被测程序往往含有多个缺陷.Tarantula 和 Ochiai 所得出的

可疑度排名列表在存在多缺陷的情况下能够作为参考,但是因为并没有根据多缺陷情况进行优化,因此会存在

潜在的问题[3].文献[3]提出的 Multi-Ochiai 可疑度系数计算公式便是针对这一问题在 Ochiai 可疑度系数计算公

式上所作的改进. 
当程序中存在多个缺陷时,与单缺陷程序的假设[12]会有较大的差别,因此本文的方法基于如下假设. 
假设 1. 一个缺陷分布的可疑度与该分布能解释的失败用例数成正比. 
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假设 2. 一个缺陷分布的可疑度与该分布能解释的通过用例数成反比. 
假设 3. 在设定的可疑度公式中,假设 1 所占的比重要更大一些. 
Multi-Ochiai 可疑度系数计算公式度量候选缺陷分布的可疑度值.对于一个候选缺陷分布 C,其可疑度值

(即该候选缺陷分布为真实缺陷分布的概率)可由如下公式计算出来. 

 ( )( )
( ( ) ( ))F

CMultiOchiai C
T C P C

φ
φ

=
× +

 (5) 

其中,φ(C)为候选缺陷分布 C 解释失败测试用例的能力,其定义为 

 ( ),1 1
( )

i F F
j ijM M i T j n

C C Mφ λ
∈

= ×∑ ∑≤ ≤ ≤ ≤
 (6) 

公式(6)中的函数λ(x)被称为示性函数,定义为 

 
1,   if ( 0)
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0,  if ( 0)

x
x

x
λ

>⎧
= ⎨ =⎩

 (7) 

公式(5)中的 P(C)定义为 

 ( ),1 1
( )

i P P
j ijM M i T j n

P C C M
∈

= ×∑ ∑≤ ≤ ≤ ≤
 (8) 

公式(6)和公式(8)中的 Mij 为定义 3 中覆盖矩阵的元素,|TF|为失败测试用例的数量.与假设 1 对应,公式(5)
和公式(6)中的φ(C)表达了候选缺陷分布C“解释”失败测试用例的能力;即如果一个失败测试用例运行了一个或

者多个在 C 中被假定为有错的语句,则该失败测试用例能够被 C 解释.反之,如果该失败测试用例运行到的语句

在 C 中都被认为是无错的,则该失败测试用例不能被 C 解释.如公式(6)所示, φ(C)的值为候选缺陷分布 C 能够

解释的失败测试用例的数量; φ(C)的值加 1,当且仅当 C 能够解释一个失败的测试用例. 
公式(8)中的|TP|是通过测试用例的数量.P(C)是一个惩罚函数,与假设 2 相对应,如果一个候选缺陷分布 C

所假设为有错的程序实体被通过的测试用例执行到,则 P(C)的值加 1.需要说明的是,如果 C 能解释一个失败的

测试用例,则φ(C)的值加 1;而 P(C)中并未引入示性函数,则只要 C 中有错的语句被通过的测试用例执行一次,则
P(C)的值为 1.这样做的目的是让候选缺陷分布C中被认为有错的语句数量保持在一个比较低的水平,这与实际

调试时程序的缺陷数量一致.如果一个候选缺陷分布 C 中被认为有错的语句数量较多,则其 P(C)值会更大,从而

降低了该候选缺陷分布的可疑度值.反之,如果不进行惩罚,则可能出现极端情况,即包含缺陷实体数量最多的

候选分布的 Multi-Ochiai 可疑度值最高,这样的结论将推出所有程序实体都是有缺陷的,显然无法有效地辅助

开发人员定位缺陷.因此,GAMFal 方法使用惩罚函数以降低那些过多估计缺陷数量候选分布的适应度值,这样

既可以进一步优化 GAMFal 算法的执行结果,又能在一定程度上提高算法的执行效率.在 GAMFal 方法中,对于

一个给定的缺陷分布,其 Multi-Ochiai 可疑度值越高,则表示该分布解释失败测试用例的能力越强,解释正确测

试用例的能力越弱. 
2.2.3   遗传操作算子及最优种群搜索过程 

如上节所述,Multi-Ochiai 可疑度系数计算公式可计算出每一个候选缺陷分布的可疑度值.本节所述方法就

是对候选缺陷分布进行搜索,找出其中可疑度值较大的种群,最终得到程序实体的可疑度排名列表.由于候选解

的空间较大且无法用解析的方法求解该问题,本文将采用遗传算法来对该问题进行求解. 
遗传算法由可行候选解集的一个初始种群开始,种群由经过基因编码的一定数目个体组成,而每个个体是

染色体带有一定特征的实体.通常采用简化的编码方法,即二进制编码对原始问题中的表现型进行编码,使之成

为基因型的个体.初始种群产生后,按照适者生存和优胜劣汰的原理,逐代地演化以产生新的个体,并保留更好

的个体进入下一代.在每一代中,根据个体的适应度值来选择个体,进行交叉和变异,从而产生新的个体.这一过

程迭代进行,直到达到终止条件,终止条件一般为预设的迭代次数,或者是种群中的个体的适应度达到一个预设

的值等等.最终代种群中的最优个体经过解码,作为问题的近似最优解. 
在 GAMFal 算法中,使用长度为 n 的二进制向量 C 来表示一个候选缺陷分布,n 为被测程序的可执行语句

数量.二进制向量C即可作为遗传算法中的一个个体.而Multi-Ochiai可疑度系数计算公式即作为遗传算法中的
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适应度函数,即 Multi-Ochiai 值可作为在遗传算法中度量候选缺陷分布 C 的标准.GAMFal 方法中使用遗传算法

搜索高可疑度值候选缺陷分布,表 2 是 GAMFal 算法的伪代码. 
Table 2  Pseudo code of GAMFal algorithm 

表 2  GAMFal 算法伪代码 
算法. GAMFal. 
输入: 覆盖矩阵 M,结果向量 R; 
输出: 近似最优解种群 P. 
1. pop←AG(M,R,Np) 
2. CandidatePool←pop 
3. i←0 
4. Repeat 
5.     i←i+1 
6. Cselected←select(pop,smo(pop),GGAP) 
7.     Ccrossovered←crossover(Cselected,Pc) 
8.     Cmutated←∅ 
9. for all C∈Ccrossovered 

10.     if sum (C)≤Thresholdm 
11.     mutate1(C,Pm1) 
12. else 
13.             mutate2(C,Pm2) 
14. end if 
15.         Cmutated←Cmutated∪C 
16. end for 
17.     reinsert(pop,smo(pop),Cmutated,smo(Cmutated)) 
18. CandidatePool←CandidatePool∪Cmutated 
19. until i=Ngen 
20. P←screen(CandidatePool) 
21. return P 

算法的详细过程如下. 
 (1) 初始化种群(如图 3 所示) 

1 1 0 0 0 0
2 0 1 0 0 0
3 0 0 1 0 0

( 1) 0 0 0 1 0
( ) 0 0 0 0 1

unit
unit
unit

unit n
unit n

−

 

Fig.3  The initial population generated by AG 
图 3  AG 过程初始化生成的 n 个个体 

在该方法中,使用一个贪心算法过程 Additional-Greedy(AG)[55]来生成初始候选解种群,该算法能在满足所

有个体符合条件的情况下,尽可能地保证初始种群的多样性,算法的流程图如图 4 所示.AG 过程的输入包括覆

盖矩阵 M、测试用例结果向量 R 以及遗传算法种群中包含的个体数量 Np.AG 过程首先生成 n 个个体,每一个

个体(即候选缺陷分布)均只有一条语句被认为有错,即长度为 n 的二进制串中只有一个位置为 1,其他为 0,且个

体之间 1 的位置互异,如图 3 所示.计算每一个个体的φ(C)值,如果φ(C)=|TF|,则该候选缺陷分布 C 能够解释所有

的失败测试用例,是本问题的一个可行解.如果φ(C)≠|TF|,则需要对该个体进行修正,即在该候选缺陷分布中加入

语句 ex(即把缺陷分布组合中 ex 对应的位置置 1),使得该候选缺陷分布能够解释所有的失败的测试用例.ex 需要

能够解释最多的原候选缺陷分布不能解释的失败测试用例;也就是说,在 ex 被加入到候选缺陷分布 C 后,φ(C)增
加的幅度最大;ex 加入后,C 如果能够解释所有的失败测试用例,则该过程结束,若不能,则继续加入语句,直到该

个体能够解释所有失败测试用例为止.至此,AG 过程获得了一个有 n 个可行个体的种群.如果 n<Np,则复制数个

可行个体直至将初始种群中个体数量补充至 Np;如果 n>Np,则选择其中 Multi-Ochiai 可疑度值最大,即适应度值

最高的 Np 个个体作为初始种群.AG 过程生成的 Np 个个体的初始种群具有相对较高的适应度值,且具有较好的

多样性,因为每个个体都是由具有不同缺陷位置的候选缺陷分布扩展而来.高质量的初始种群有利于遗传算法

最终得到较好的结果. 
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初始化得到的种群将依次使用选择、交叉和变异算子来产生新的个体.新个体再重插入到种群中,开始新

一轮的选择、交叉和变异. 

 
Fig.4  Flow chart of AG process 

图 4  AG 过程的流程图 
(2) 选择算子 
选择算子用来确定重组或交叉的个体,以及被选个体将产生多少个子代个体.选择算子是一个基于适应度

值的操作,适应度较高的个体被选择的可能性更大.本方法中的适应度函数为 Multi-Ochiai 可疑度系数.参数

GGAP(0<GGAP≤1)用以确定种群中被选择的个体所占的比例.选择算子有很多种,本方法所使用的是轮盘赌

选择算子.轮盘赌选择算子类似于博彩游戏中的轮盘赌,个体适应度按比例转化为选中的概率,将轮盘分为Np个

扇区,进行选择的次数是 GGAP×Np 次,所以需要产生 GGAP×Np 个(0,1]之间的随机数,也相当于转动 GGAP×Np

次转盘.随机数所落区间所代表的个体被选中,在轮盘上直观地显示为转动停止时被指针指向的扇区所代表的

个体被选中.以 Nnc 表示当前次选择时种群内还未被选中的个体数量,Cl 表示某一未被选中的个体,则其中个体

C 在该次选择中被选中的概率可由下式计算: 

 
1

( )( )
( )ncN

l

MultiOchiai CP C
MultiOchiai C

=

=
∑

 (9) 

(3) 交叉算子 
交叉算子在两个已有染色体的基础上进行操作,产生新的染色体.常见的交叉算子包括单点交叉、多点交

叉、洗牌交叉等等.参数 PC 指定两个染色体上相同位置的基因进行交叉的概率.在本方法中,使用的交叉算子是

缩小代理(reduced surrogate)的洗牌交叉算子.在洗牌交叉算子中,进行交叉的染色体的每一对相同位置的基因

都有 PC 的概率进行交换;而缩小代理是指交叉后的染色体需与父辈染色体不同.例如,在选择算子中有两个个

体被选择,作为父辈个体进行交叉. 
Cold1=〈0,1,0,1,0,0,0,1,0,0〉 
Cold2=〈1,0,1,0,0,0,0,0,1,1〉 

经过交叉算子运算后,得到的两个子代的个体为 
Cnew1=〈1,1,1,0,0,0,0,0,1,0〉 
Cnew2=〈0,0,0,1,0,0,0,1,0,1〉 

可见在交叉前后,两个个体共有 5 个位置的基因得到交换,从而产生了两个不同于父辈个体的新个体.需要

说明的是,有些如本例中的第 5 个基因位置,也有可能得到了交叉,但因为在父辈个体中,该位置均为 0,因此并没

有在子代中产生新的基因型. 
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(4) 变异算子 
在交叉算子运算中,父代的个体经过交叉得到新的基因型以组成新的子代个体.但如果在某个基因位置上

父代的基因型均相同,则子代就不可能产生新的基因型.因此,算法将引入变异算子以确保种群的多样性.参数

Pm 用以指定由交叉算子产生的子代个体的每一个基因位变异的概率,即从 0 变异为 1 或从 1 变异为 0 的概

率,0<Pm<1.Pm 的取值通常很小,因为变异算子不能大幅度改变群体的基因型.通常在缺陷定位问题中,假设程序

中的缺陷数量是很少的,因此需要限制变异算子以免其无限制地增加候选缺陷分布中的“1”.本方法引入参数

Thresholdm 来保证候选分布中的缺陷数量维持在比较低的水平,通常 Thresholdm 是一个比较小的整数.同时,本
方法使用了两个参数 Pm1 和 Pm2 来指定变异概率,0<Pm1<Pm2<1.在进行变异之前,计算由交叉算子获得的个体中

“1”的数量.如果该数量小于或等于 Thresholdm,则该个体中的每一个 0 以 Pm1 概率变异为 1;如果该数量大于

Thresholdm,则该个体中的每一个 1 以 Pm2 的概率变异为 0. 
(5) 重插入 
由选择算子、交叉算子及变异算子运算后得到的新个体需要被重新插入原种群中,形成下一代种群.此时

需要计算原种群中的个体以及新生成个体的适应度值,选择其中适应度值最高的 Np 个个体组成新种群.因此,
原种群中适应度值较差的个体将被新生成的适应度值较高的个体替换.每一代所生成的最优缺陷分布均被保

留至候选缺陷分布种群中,以作为得到程序实体排名列表的依据. 
在本方法中,参数 Ngen 为最大迭代次数,即终止条件.迭代第(2)~第(5)步,即循环进行选择算子、交叉算子、

变异算子及重插入过程.直到循环次数达到 Ngen.当过程停止时,得到的最优候选缺陷分布种群将作为第 2 阶段

多缺陷定位的依据. 
由遗传算法获得的候选缺陷分布种群中的个体有可能并不能完全解释所有的失败测试用例,因此需要一

个筛选的过程.筛选过程即计算种群中每一个个体的φ(C)值,保留φ(C)值等于|TF|的个体,抛弃其他个体.此时的

候选缺陷分布种群中的个体均能够完全解释所有失败测试用例.然后将种群中的个体按其适应度值由大到小

进行排序,得到候选缺陷分布的可疑度值列表. 

2.3   确定多缺陷位置阶段 

本阶段将最优候选缺陷分布种群转化为语句的可疑度排名列表.在可疑度值较高的候选缺陷分布中被认

为有错的语句的可疑度应该更高.如果在同一候选缺陷分布中有数条语句,则需要参考种群内其他个体包含的

缺陷位置,如果完全相同,则按随机的顺序进行排列.例如,以下是一个已排序的候选缺陷分布种群: 
〈0,0,0,1,0,1,0,0,0,0〉 
〈0,1,0,1,0,0,0,0,0,0〉 
〈0,1,0,0,0,1,0,0,0,0〉 
〈1,0,1,0,0,0,1,1,0,1〉 
〈1,0,0,0,1,0,0,1,1,0〉 

按从上至下的顺序,其可疑度(适应度)依次降低.因此,在第 1 个个体(候选缺陷分布)中被认为有错的语句的

可疑度最高,即第 4 条和第 6 条语句可疑度最高,这两条语句之间的排序可参考最优种群内其他个体包含的缺

陷位置进行排序,如果完全相同,则随机进行排序.因此,由这个候选缺陷分布种群可得语句的可疑度排名列表

为〈e4,e6,e2,e1,e8,e3,e7,e10,e5,e9〉.由于对处于同一候选缺陷分布中的语句采用了随机排序的策略,因此由同一候选

缺陷分布种群得出的语句可疑度排名列表有可能不同. 

3   实证研究 

本节我们将借助真实程序以评估我们所提出的 GAMFal 方法在多缺陷定位问题中的有效性.首先,我们确

定了实验设计并针对本次实证研究设计了 3 个需要回答的研究问题;其次,我们列出了实证研究所用到的真实

数据集,包括程序、缺陷、测试用例集及运行结果;在描述实验结果之前,我们拓展定义了多缺陷定位方法的评

价标准 EXAMF 和 EXAML,然后对实证研究结果进行总结,借助显著性检验与已有的经典 SFL 方法进行比较,并
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验证 GAMFal 的有效性. 

3.1   实验设计和研究问题 

为了评价本文提出的算法框架,我们采用 Matlab 实现了文中的算法框架.在执行算法框架之前,我们采用两

种方式进行数据采集:(1) 所有版本的 Siemens 程序是在配置为 3.10GHz Intel Core i5-2400 CPU、4GB 物理内

存,安装了 SunOs 5.10 操作系统的 Dell 计算机上执行;(2) Linux 的 3 个程序是在配置为 3.00GHz Intel(R) 
Xeon(R) E5-2623 v3 CPU、32GB 物理内存,安装了 CentOs 7.0 操作系统的服务器上运行.GAMFal 和其他缺陷

定位方法是在配置为 3.40GHz Intel Core i7-3770 CPU、8GB 物理内存、Microsoft Windows 7 64-bits 操作系统

的 Dell 计算机上执行.Gcov 工具用来收集可执行语句的覆盖信息,它能得到每一条可执行语句在测试用例执行

过程中的执行信息.随后使用 Python 脚本从 gcov 执行结果中生成程序的覆盖矩阵. 
实证研究的主要目标包括两个方面,首先基于评测标准 EXAMF和 EXAML,本文提出的 GAMFal 方法是否有

效改善现有 SFL 方法在多缺陷定位问题的性能?另一方面是考虑方法的效率问题,对于真实的缺陷定位问

题,GAMFal 在执行时间方面是否是可接受的?基于上述两个目标,我们设计实验以解决如下 3 个研究问题. 
RQ1. 在给定的评价标准 EXAMF和 EXAML下,GAMFal 算法在多(单)缺陷定位问题的效果是否优于现有的

SFL 方法? 
RQ2. GAMFal 算法是否可以需要较少的人工参与? 
RQ3. GAMFal 算法在算法效率上是否可行? 

3.2   评测数据集 

我们的实证研究同时使用了小规模程序和大规模程序,这些程序都可以从 SIR 库[56]中下载.其中,(1) 小规

模程序来自西门子套件中的 7 个程序,包括 print_tokens、print_tokens2、replace、schedule、schedule2、tcas、
tot_info等.这些程序最少有 174行,最多有 539行,其中一半以上是可执行语句.每个程序都有一个正确版本和多

个错误版本,其中每个错误版本内仅含有一个缺陷.这些程序配套的测试用例集中,最少的有 1 052 个测试用例,
最多的有 5 542 个测试用例.(2) 大规模程序来自 Linux 程序,分别是 gzip、grep 和 sed.这 3 个程序分别有 6 576
行、12 635 行和 7 125 行,其中可执行语句大约占 1/4.但这些程序配套的测试用例集规模较小,最少的有 213 个,
最多的有 470 个. 

Siemens程序的错误版本中有些缺陷所在行不是可执行的,这超出了SFL方法的适用范围,很难得到准确的

结果.因此实验中的有些缺陷需要重新植入.我们在 Siemens 的 7 个程序中植入单个缺陷进行单缺陷的评估实

验,在 print_tokens、print_tokens2、replace 和 tot_info 这 4 个程序中植入多个缺陷来完成多缺陷的评估实验.
选用这 4 个程序植入多个缺陷是因为它们包含更多的可执行代码行数,以便植入更多的缺陷组合.3 个 Linux 源

程序中已有的植入缺陷都是在可执行代码行,所以我们在其单缺陷版本的基础上将缺陷进行不同组合,生成一

批包含两个缺陷和 3 个缺陷的版本.实证研究中评测程序的具体信息见表 3. 

Table 3  The subject programs used in empirical studies 
表 3  实证研究中考虑的评测程序 

被测程序 单缺陷版本数(多缺陷版本数) 所有代码行 可执行代码行 测试用例数 
print_tokens 52(32) 539 203 4 130 

print_tokens2 54(34) 489 201 4 115 
replace 66(45) 507 273 5 542 

schedule 13 397 166 2 650 
schedule2 15 299 146 2 710 

tcas 18 174 73 1 608 
tot_info 79(48) 398 138 1 052 

gzip 45(29) 6 576 1 744 213 
grep 24(15) 12 635 3 197 470 
sed 6(3) 7 125 2 027 360 

实验中的参数设置见表 4,其中 Ngen 表示遗传算法最大迭代次数,Np 表示初始种群及每次迭代待选种群的个
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体数,GGAP 表示每次迭代被选择个体占待选个体的比例,Pc 表示两个染色体上相同位置的基因进行交叉的概

率,Pm1 和 Pm2 表示个体中染色体变异的概率,Thresholdm 表示个体中的缺陷数量上限. 

Table 4  Parameters setting 
表 4  实验中参数设定 

Ngen Np GGAP Pc Pm1 Pm2 Thresholdm
300 500 0.4 0.7 0.001 0.2 4 

3.3   评测指标 

在单缺陷定位中,一般借助 EXAM 指标[57]对方法的有效性进行评估,该指标返回的是检测到缺陷语句前需

要检查的语句占所有语句的百分比.对于指定的被测程序,EXAM 值越小,表示该方法的缺陷定位效果越好(需要

说明的是,有相同怀疑度的实体在检查时的排序是随机的).而在多缺陷定位中,针对单缺陷的EXAM指标并不完

全适用.因此我们拓展 EXAM 的定义使之适用于多缺陷问题定位方法的评价. 
定义 11(EXAMF 指标). 该指标返回的是检测到第 1 个缺陷前需要检查的语句占所有语句的百分比. 
定义 12(EXAML 指标). 该指标返回的是检测到最后 1 个缺陷前需要检查的语句占所有语句的百分比. 
在多缺陷定位时,开发人员通常有两种检查代码寻找缺陷的策略.第 1 种是找到立刻解决,开发人员根据可

疑度排序找到第 1 个缺陷的位置后便停止搜索并修复缺陷.之后重新运行算法得到新的可疑度排序,直到程序

中没有缺陷为止.第 2 种是一次性找出所有的缺陷并修改,开发人员预先估计程序中可能的缺陷数量,找到最后

一个缺陷,最后再进行修复.值得注意的是,在多缺陷查找过程中,应设定一个查找阈值,当查找百分比超过阈值

时就停止查找,以免因为缺陷数量估计错误而检查很多无用代码. 
EXAMF 指标在一次性只找一个缺陷的策略中更有效,因为开发人员只关心第 1 个缺陷的位置.这种情况下,

缺陷定位的方法需要尽可能地减弱一个缺陷与其他缺陷的联系.也就是说,这种方法能在只有一个缺陷的程序

中得到较好的可疑度排序结果,而在多个缺陷的程序中则表现不太好.相反地,EXAML 指标在多缺陷定位中显得

更为重要,它保证了所有的缺陷程序实体的可疑度值排序较为靠前.本文将同时使用EXAMF指标和EXAML指标

来评价 GAMFal 方法和其他方法在多缺陷定位程序中的效果. 

3.4   结果分析 

3.4.1   单缺陷版本实证评估 
虽然本文主要是研究多缺陷定位问题,但为检验新方法的适用性,我们首先检验 GAMFal 在单缺陷版本的

表现 .本节中我们在单缺陷版本中对比 GAMFal 和其他几种 SFL 方法的定位效果 ,其他缺陷定位方法包

括:Tarantula(Ta)、Improved Tarantula(IT)和 Ochiai(Oc).多缺陷版本的比较实验将在下一节中展示.实验中采用

的参数取值见表 4. 
如表 3 所示,我们共选择了 138 个 Siemens 单缺陷版本和 28 个 Linux 单缺陷版本,每种缺陷定位方法都执

行 30 次取平均值来代表它的定位效果,记录下单缺陷版本的平均 EXAM 值. 
图 5 借助箱形图展示了 4 种方法在单缺陷程序上的执行结果,其中,图 5(a)所示为 GAMFal 在 Siemens 套件

部分程序的结果,图 5(b)所示为 GAMFal 在 Linux 上部分程序的结果.如图 5(a)所示,GAMFal 与 Improved 
Tarantula 和 Ochiai 有比较接近的定位效果,均优于 Tarantula 方法.图 5(b)显示大规模 Linux 程序上 GAMFal 在
平均定位效果和低百分比定位结果占的比例更高.根据图 5显示的结果可以得出,GAMFal在单缺陷程序上的定

位效果不逊于另外 3 种方法,在大规模程序上的表现甚至要更好. 
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(a)                                                 (b) 

Fig.5  Result of single bug localization 
图 5  单缺陷定位结果比较 

3.4.2   多缺陷版本实证评估 
表 3 中其他 4 个 Siemens 程序(print_tokens,print_tokens2,replace 和 tot_info)中的 159 个版本和 47 个 Linux

版本是用来评估多缺陷定位问题的.与单缺陷评估实验一样,每种缺陷定位方法都被执行 30 次取平均值来展示

它的定位效果,所有缺陷版本的 EXAMF 和 EXAML 都被记录下来.4 种方法的效果比较如图 6~图 11 所示.图 6~
图 10 显示,对于 Siemens 程序,在 EXAMF 指标下,4 种方法的结果好坏不一,但总体结果非常相近;而在 EXAML

指标下,GAMFal 方法的结果明显好于其他 3 种方法.图 11 显示,对于 Linux 的大规模程序,GAMFal 方法在两个

指标 EXAMF 和 EXAML 下的结果都要明显好于其他 3 种方法. 
为了保证实验结论的可靠性,下面对实验结果进行方差检验.检验的假设是 4 种方法之间的平均定位效果

没有显著差异,设置显著性水平为 0.05.我们分析多缺陷实验中的 EXAMF 和 EXAML 指标,如图 5 所示,它们的分

布是非正态的,所以我们使用一种非参数的统计检验方法 Friedman 检验[58]来检验假设的可靠性. 
表 5 和表 6 分别显示了 EXAMF 和 EXAML 的 Friedman 检验结果.F 值能根据组内平方和及组间平方和计算

得到,F 值越大,则拒绝原假设的可信度越高.p值是 F值对应的显著性水平,表 5和表 6中的结果 p值都小于 0.05,
所以原假设应该被拒绝.也就是说,4 种方法的结果存在显著差异. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

(a)                                                 (b) 

Fig.6  Multiple bugs localization result for Siemens 
图 6  Siemens 程序多缺陷定位结果比较 
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(a)                                             (b) 

Fig.7  Multiple bugs localization result for print_tokens 
图 7  print_tokens 程序多缺陷定位结果比较 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

(a)                                                (b) 

Fig.8  Multiple bugs localization result for print_tokens2 
图 8  print_tokens2 程序多缺陷定位结果比较 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

(a)                                                  (b) 

Fig.9  Multiple bugs localization result for replace 
图 9  Replace 程序多缺陷定位结果比较 
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(a)                                                 (b) 

Fig.10  Multiple bugs localization result for tot_info 
图 10  tot_info 程序多缺陷定位结果比较 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

(a)                                                (b) 

Fig.11  Multiple bugs localization result for Linux programs 
图 11  Linux 程序多缺陷定位结果比较 

Friedman 检验只能发现 4 种方法的结果有显著差异,但却不能发现具体的差异性.因此有必要使用最小显

著差异法(least-significant difference,简称 LSD)比较任意两种方法之间的差异.表 7 和表 8 显示了使用 LSD 方 
法[59]分别对 EXAMF 和 EXAML 进行检验的结果.如果置信度下限和置信度上限之间没有包含 0,则可以认为两种

方法之间的差异是显著的.在表 7 中,4 种方法之间的差异是不显著的,只有 Ochiai 方法略优于其他 3 种方法.表
8 显示,GAMFal 要显著优于其他 3 种方法.Tarantula 也明显要好于 Improved Tarantula 和 Ochiai 两种方法,而
Improved Tarantula 和 Ochiai 两种方法没有明显差异. 

Table 5  Friedman test for EXAMF 

表 5  EXAMF 的 Friedman 检验 
 平方和 自由度 均方 F 值 p 值

组间误差 645 660 3 215 220 1 371 0.000
组内误差 129 870 824 157   

总和 775 530 827    
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Table 6  Friedman test for EXAML 
表 6  EXAML 的 Friedman 检验 

 平方和 自由度 均方 F 值 p 值 
组间误差 610 730 3 203 577 7.11 0.000 1
组内误差 23 570 000 824 28 604   

总和 24 180 730 827    

Table 7  LSD test for EXAMF 
表 7  EXAMF 的 LSD 检验结果 

方法 x 方法 y 置信下限 平均误差(y−x) 置信上限 
GAMFal Tarantula −0.158 8 0.164 3 0.487 3 
GAMFal Improved Tarantula −0.059 8 0.263 3 0.586 4 
GAMFal Ochiai 0.070 6 0.393 7 0.716 8 
Tarantula Improved Tarantula −0.224 0 0.099 0 0.422 1 
Tarantula Ochiai −0.093 6 0.229 5 0.552 5 

Improved Tarantula Ochiai −0.192 6 0.130 4 0.453 5 

Table 8  LSD test for EXAML 
表 8  EXAML 的 LSD 检验结果 

方法 x 方法 y 置信下限 平均误差(y−x) 置信上限 
GAMFal Tarantula −0.658 4 −0.333 3 −0.008 3 
GAMFal Improved Tarantula −1.076 3 −0.751 2 −0.426 1 
GAMFal Ochiai −1.037 6 −0.712 6 −0.387 5 
Tarantula Improved Tarantula −0.742 9 −0.417 9 −0.092 8 
Tarantula Ochiai −0.704 3 −0.379 2 −0.054 2 

Improved Tarantula Ochiai −0.286 4 0.038 6 0.363 7 
 

3.4.3   实验结果总结 
本节将根据上述描述的实验结果讨论第 2.1 节提出的 3 个研究问题,具体如下. 
(1) RQ1:在给定的评价标准 EXAMF和 EXAML下,GAMFal 算法在多(单)缺陷定位问题的效果是否优于现有

的 SFL 方法? 
本节将分单缺陷和多缺陷、EXAMF 和 EXAML 标准以及大规模程序(Linux)和小规模的程序(Siemens 套件)

对此问题分别进行讨论. 
根据图 5~图 11 的实验结果可知,对于单缺陷问题,在小规模 Siemens 程序集上,GAMFal 方法的定位效率不

劣于其他 3 种方法;而在大规模的 Linux 程序集上要明显好于其他 3 种方法.对于多缺陷问题,在小规模 Siemens
程序集上,GAMFal 方法在 EXAMF 指标上与其他 3 种方法的结果近似,而在 EXAML 指标上明显优于其他 3 种方

法.这就说明,GAMFal 方法应用于 Siemens 程序集上时能在保证不降低找到第 1 个缺陷效率的情况下,能更快

地找到最后一个缺陷,并使得包含缺陷语句的怀疑值排名整体提高,从而帮助开发人员更快地锁定缺陷.在大规

模 Linux 程序上的实验结果说明,GAMFal 方法在 EXAMF 指标和 EXAML 指标下都明显优于其他 3 种方法.这说

明,在程序中存在多个缺陷时,本文提出的方法能更快地定位到第 1 个缺陷的位置,同时使得程序中包含缺陷的

语句排名整体提高. 
通过上一节的显著性检验可以看出,本文提出的方法在平均性能上要显著优于其他 3 种方法,特别是在多

缺陷定位中.新方法在保证单缺陷定位准确性的前提下,主要针对多个缺陷的覆盖路径上有重复非缺陷程序实

体的情况,因此在某些程序(如小规模的 Siemens 程序)上没有表现出明显的优化效果.而在实际的开发过程中,
一方面,程序中的缺陷数无法确定,且往往超过一个.另一方面,实际程序中的代码复用量很高,这使得不同缺陷

的执行路径上的重复率也很高,使用单缺陷定位方法很容易将这些复用模块的可疑值计算为最高,影响缺陷定

位效果.本文提出的方法能够很好地应对这两个问题,这使得本文的方法更容易应用到实际开发中去. 
(2) RQ2:GAMFal 算法是否可以需要较少的人工参与? 
传统的缺陷定位方法大多是一次检查一个缺陷,而 GAMFal 方法在计算过程中以多缺陷分布个体为检查
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基础,且根据实验结果可知,在算法终止时的最优种群中,包含多个缺陷的个体数量占总种群的 95%以上,这将使

得开发人员可一次检测多个缺陷,从而减少开发人员在多缺陷定位的参与,以提高多缺陷定位的效率.同时遗传

算法是一种基于搜索的方法,需要人工参与的情况也较少.总体来看,GAMFal 方法将可以减少人工的参与. 
(3) RQ3:GAMFal 算法在算法效率上是否可行? 
表 9 所示为 GAMFal 算法在 7 个多缺陷程序上的执行效率.从表 9 可以看出,GAMFal 算法的执行时间与程

序的可执行代码数、测试用例数及遗传算法的种群数、迭代次数等因素相关.在相同的遗传算法参数设定情况

下,程序的可执行代码行数和测试用例数越多,GAMFal 算法执行时间越长.表中,gzip 和 sed 程序的可执行代码

行与测试用例数的乘积小于 print_tokens 和 print_tokens2,实际执行时间却更长,这说明,可执行代码行数对算法

执行效率的影响更大.另外,GAMFal 算法在包含 3 197 个程序实体和 470 个测试用例的 grep 程序上的执行时间

约为 25s,这说明,GAMFal 算法在大程序上的执行效率不会大幅度下降,由于遗传算法是一种基于搜索的算法,
算法执行时间相对传统运算求解的方法要长;但在缺陷定位过程中,秒级时间消耗对于开发人员排查缺陷是可

以接受的,符合实际应用的效率要求. 
Table 9  Effectiveness of GAMFal 
表 9  GAMFal 算法的执行效率 

被测程序 可执行代码行数 测试用例数 可执行代码行×测试用例数 GAMFal 算法执行时间(s)
tot_info 138 1 052 145 176 7.25 

print_tokens2 201 4 115 827 115 10.88 
print_tokens 203 4 130 838 390 11.12 

gzip 1 744 213 371 472 11.79 
sed 2 027 360 729 760 14.93 

replace 273 5 542 1 512 966 18.85 
grep 3 197 470 1 502 590 24.92 

3.5   有效性影响因素分析 

本节主要讨论可能影响实证研究有效性的一些影响因素. 
首先考虑内部有效性,内部有效性主要涉及到可能影响到实验结果正确性的内部因素,主要包括 3 个方

面.(1) 在遗传算法的计算过程中,更好的参数取值将有助于获得更好的结果,但如何确定更好的参数取值组合

仍是遗传算法优化研究中的一个重要问题.(2) 本文仅使用遗传算法进行求解,可考虑其他的元启发式搜索算

法进行最优种群求解.(3) 本文在实现算法时进行了反复的检验,以避免出现实现中的错误.在执行多缺陷定位

求解之前,我们首先实现了Tarantula、Ochiai等传统方法在单缺陷定位的实验,得到的结果与之前研究结果相比,
基本保持一致. 

外部有效性主要涉及到实证研究得到的结论是否具有一般性,主要包括两个方面:(1) 遗传算法是一种随

机优化算法,也是具有较高鲁棒性的一种算法[31].(2) 本文用来做实证研究的程序数据集 Siemens套件是软件测

试领域的标准数据集,而 Linux 下的 3 个程序也在之前的研究中被使用过,具有一定的代表性.在实证研究的过

程中,程序均是运行 30 次取平均值,以保证实证研究结论的可信度. 
结论有效性主要涉及到使用的评测指标是否合理.EXAM 指标是软件缺陷定位问题的主要评测指标,计算

了开发人员在使用该缺陷定位方法时需要检测多少比例的代码才能定位到真正的缺陷,体现了该缺陷定位方

法辅助定位的效率;本文重点考虑了该评测指标在多缺陷情形下的定位问题,拓展了 EXAM 指标至 EXAMF 和

EXAML 指标,不仅考虑了第 1 个缺陷的定位效率,还考虑了最后一个缺陷的定位效率,从而可以全面评价方法在

多缺陷问题上的定位效果.最后我们还通过 Friedman 检验和 LSD 方法对各定位方法在 EXAMF 和 EXAML 指标

上进行显著性检验,以验证结论的有效性. 

4   总结和展望 

本文提出了一种基于遗传算法和 Multi-Ochiai 可疑度系数的多缺陷定位方法 GAMFal,其中 Multi-Ochiai
可疑度系数是对 Ochiai 的改进,作为候选解优劣的评价标准.算法首先将多缺陷定位问题建模成一类搜索问题,
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然后再在此基础上使用遗传算法搜索状态空间中的最优解,最后根据遗传算法的结果对程序实体排序以辅助

开发人员查找和修改缺陷.本文的实验结果表明,GAMFal 方法在单缺陷程序中有与其他方法类似的定位效果,
而在多缺陷程序中的定位效果要明显好于其他方法.同时,该方法能够有效处理开发中缺陷数量不确定和通用

模块误判的情况,能够更好地满足实际开发中对缺陷定位的需求. 
我们认为该方法仍有一些后续工作值得扩展,具体来说:(1) 我们将尝试将该方法应用到其他大规模程序

中,分析本文结论是否具有一般性.(2) 在算法的第 1 阶段将进一步关注算法的执行效率,并尝试不同算法以期

更高效、准确地搜索到最优种群.(3) 在算法的第 2 阶段将重点研究种群内个体排序对定位的影响,尝试采用不

同方法研究定位问题. 
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