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Kapitel 1. Einleitung 1

Kapitel 1

Einleitung

In den vergangenen Jahren sind die Anforderungen an die Software-Entwicklung immer
stärker gewachsen. So sinken die Zeiträume zwischen den Veröffentlichungen von Soft-
ware. Ein Beispiel das diesen Trend sehr eindeutig aufzeigt, sind die Betriebssysteme.
Diese Verkürzung der Neuerscheinungszeiträume zeigt sich sowohl beim Allroundsystem
Windows, das versucht eine Softwareschnittstelle auf den gängigsten Hardwareplatt-
formen für nahezu jede denkbare Anwendungsart anzubieten, bereits seit der Version
Vista. Andererseits unterstreichen gerätespezifische Systeme, wie sie beispielsweise in
Smartphones eingesetzt werden den Eindruck, da sie zwar Gemeinsamkeiten trotz unter-
schiedlicher Hersteller teilen, aber mit jeder Generation an neue technische Anforderun-
gen angepasst werden müssen. Dabei steigt die Komplexität der Wartung durch stark
zunehmende Anzahl von Plattformen und Konfigurationen auf denen die Programme
laufen sollen. Derartige Probleme existieren ebenfalls bei den sogenannten Apps, das
heißt scheinbar identische systemübergreifende Anwendungen, die gleiche Funktionali-
täten über unterschiedliche Betriebssysteme und verschiedenen Gerätekonfigurationen
anbieten. Wodurch sie vom Desktoprechner bis zum Smartphone für den Endanwender
die gleichen Funktionen in einem einheitlichem Design offerieren. Damit diese Anwen-
dungen nicht für jede einzelne Konfiguration entwickelt und gewartet werden müssen,
wird schon seit langer Zeit nach Möglichkeiten gesucht Komponenten wiederzuverwen-
den. Ein Ansatz mit dem der Gedanke der Wiederverwendung von bereits existierenden
Implementationen aufgegriffen wird, besteht beispielsweise in der Nutzung von öffent-
lich zugänglichen oder selbstständig erstellten Bibliotheken. Dabei können sich jedoch
Redundanzen, beispielsweise zwischen unterschiedlichen Teilbereichen von mehreren Bi-
bliotheken, innerhalb einer Software ergeben, die auch Codeklone genannt werden. Mit
steigender Komplexität der Anwendung beziehungsweise des Systems steigt auch die An-
zahl von Codeklonen und der daraus resultierende Wartungsaufwand. Unterschiedliche
Studien über Codeklone zeigen, das sie wie es in Abbildung 1.1 visualisiert in Software-
Systemen unabhängig von deren Größe oder Komplexität Vorkommen. Obgleich sie in
ihrer quantitativen Ausprägung variieren.

Wenn der Fokus nicht mehr nur auf einzelne Systeme legt sondern mehrere ähnliche
Varianten einer Software betrachtet, zeigen sich häufig auch zwischen diesen Varianten
Redundanzen. Die Ursache dafür kann in einer Copy&Branch-Strategie liegen, die von
den Entwickler während sehr kurzen Realisierungszeiträumen forciert wird. Bei dieser
Entwicklungsstrategie soll das Rad nicht neu erfunden werden, wodurch bereits existie-



2

Anteil der Quellcode-Duplizierung
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Abbildung 1.1: Vorkommen von Codeklonen in Software mit unterschiedlicher Komplexität
nach einer Analyse der Wartbarkeit von Heitlager et al. [HKV07]

rende Lösungsansätze mit der Vermutung einer geringeren Fehleranfälligkeit aufgegriffen
werden, die durch ihre Laufzeit begründet wird. Ferner gilt existierender Quellcode be-
reits als getestet und wird deshalb in einigen Fällen nicht so detailliert getestet wie neue
Implementierungen. Mit den Softwareproduktlinien (SPLs) existiert in der Forschung ein
aktueller Ansatz, der bereits sehr viel Anerkennung gewonnen hat. Der Ansatz unter-
stützt die Wiederverwendung von gleichen Bestandteilen der Implementation, die von
verschiedenen Varianten einer SPL gemeinsam genutzt werden. Dadurch sollen Kosten
beispielsweise mit der Hilfe einer einfacheren und effizienteren Wartung der Software
reduziert werden, die außerdem existierende Codeartefakte wiederverwendet. Aus die-
sem Grund lassen sich ferner die Zeiträume zwischen den Veröffentlichungen sowohl
von aufeinander folgenden als auch voneinander abhängigen Varianten zum Beispiel für
divergierende Plattformen verkürzen. Wirtschaftlich wird dieser Ansatz jedoch noch kri-
tisch oder gar skeptisch mit einem gewissen Argwohn bei der Anwendbarkeit gesehen.
Die Ursachen sind einerseits in den zeitlichen und finanziellen Anfangsinvestitionen für
eine SPL zu finden, da diese größer ausfallen als bei einer individuellen Produktent-
wicklung. Andererseits existieren keine Standards, die als Musterlösung genutzt werden
können, um mehreren bestehenden Einzelprodukten effizient zu transformieren und so
die Grundlagen für eine SPL mit gemeinsamen Features zu schaffen. Unabhängig von
der individuellen Einstellung zu diesem speziellen Ansatz, besteht aber spätestens seit
dem Absturz der Ariane 5 beziehungsweise seit den Ergebnissen der Ursachenanalyse
ein einheitlicher Konsens, der eine Pflege und Wartung mit Integration von Tests auch
für wiederverwendete Software fördern sollte. Dabei können die Tests nur Fehlerquellen
überprüfen, die entweder auf ein bekanntes Versagen zurückzuführen sind oder sich aus
Beschränkungen des bekannten Modells ergeben und sind demzufolge niemals vollstän-
dig. Der Absturz repräsentiert einen der finanziell gravierendsten Softwarefehler in der
Geschichte der Informatik, und stellt in der allgemeinen Geschichte eine Zäsur dar, die
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auch Nicht-Informatikern mögliche Folgen von Computerfehlern aufgezeigt hat. Mit den
darauf folgenden Schuldzuweisungen[Nus97], die in alle Richtungen gehen, wurde eben-
falls die erforderliche Komplexität zur Erkennung von Fehlerquellen und Vermeidung
potentieller Fehlern angedeutet.

1.1 Ziel dieser Arbeit

In dieser Arbeit soll ein Konzept zum Erkennen von variantenübergreifenden Codeklo-
nen erarbeitet werden, die sowohl in unterschiedlichen Systemen als auch über mehrere
evolutionäre Versionen der Systeme existieren. Durch die per Definition identischen oder
zumindest ähnlichen Codeklone in unterschiedlichen Versionen können Gemeinsamkeiten
in den Systemen aufgezeigt werden. Diese Gemeinsamkeiten sind theoretisch als Ansatz-
punkte bei der Zusammenführung von den Systemen zu einer SPL denkbar. So könnten
größere Strukturen, die als Duplikate beim Vergleich von ähnlichen Systemen gefunden
werden, als Ausgangspunkt zur Bildung von neuen Features in SPLs dienen. Zusätz-
lich zu dem Vergleich von Systemvarianten wird deren evolutionäre Entwicklung anhand
des Quellcodes berücksichtigt. Daraus folgend können sowohl die potentiellen Ursprün-
ge als auch das Verschwinden von Codeklonen gezielt und ohne detaillierte Kenntnisse
der Programmierung der untersuchten Systeme aufgezeigt werden. Mit den Informa-
tionen aus diesem Vergleich können neue Indizien für weitere Analysen, der Wartung
oder umfassende Strukturveränderungen an den Systemen gegeben sein. Beispielsweise
sind Programmierfehler, die durch das Kopieren in unterschiedlichen Varianten propa-
giert wurden sind, leichter erkennbar. Dadurch kann deren Beseitigung in den einzelnen
Varianten gezielt auf Vollständigkeit überprüft werden.

Mit Refactoring-Maßnahmen gehen im Normalfall immer aufwendige Bearbeitun-
gen am Quellcode einher, bei denen Veränderungen analysiert werden um weiterhin die
Funktionalität zu gewährleisten. Diese Manipulationen des Codes können, auf Grund der
Kosten für den Arbeitsaufwand aus wirtschaftlicher Sicht ein Risiko bedeuten, zumal für
das Erreichen der angestrebten Ziele im Vorfeld keine Gewähr gegeben werden kann. Bei
der Betrachtung einzelner Systeme, wurde die Wichtigkeit semantischen Informationen
für ein effizientes Refactoring des Quellcodes aufgezeigt [Sch13]. So zeigen Untersuchun-
gen, das bei Codeklonen ein Refactoring nicht automatisch notwendig ist [KSNM05].
Ein Kriterium für die Beurteilung der Notwendigkeit eines Refactorings kann durch se-
mantische Daten in Bezug auf die erfolgten oder nicht erfolgten Reorganisationen der
Codeklone in der Evolution des Programms stattfinden. Davon ausgehend müssen durch
Anpassungen und Erweiterungen die Analysen einzelner Systeme interpretierbar auf ei-
ner Kreuzung von mehreren Systemen mit jeweils unterschiedlichen Versionen erweitert
werden.

1.2 Gliederung der Arbeit

Dieses Kapitel hat bereits mit der Motivation eine kurze Einleitung in das Thema gege-
ben. Das zweite Kapitel greift den wiederholt verwendeten Begriff der Softwarevarianten
auf und soll diesen historisch, praktisch und wirtschaftlich differenzieren. Dazu werden
die Ursprünge der Softwaretechnik in Verbindung mit dem Entwicklungsverhalten in
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der Praxis gesetzt. Da Beobachtungen dieses Verhaltens Entwicklungsgrenzen aufgezeigt
haben, wird mit den SPLs ein aktueller Ansatz erläutert, der das Ziel verfolgt, bisher
existierenden Grenzen zu überwinden. Außerdem wird dieser Ansatz hinsichtlich seiner
wirtschaftlichen Rahmenbedingungen diskutiert.

Damit die Anforderungen an potentielle Ausgangsdaten besser verstanden werden,
erläutert Kapitel 3 die Essenz von Codeklonen die in Softwaresystemen existieren. An-
gefangen bei den elementaren Begriffen über eine grobe Abschätzung ihrer möglichen
Ursachen bis zu den Voraussetzungen für die Klassifizierung dieser Klone.

Nachdem die theoretische Rahmenbedingungen der Arbeit abgeschlossen ist, folgt in
Kapitel 4 eine detailliertere Analyse der Problemstellung, die durch die Motivation grob
umrissen wurden. Diesbezüglich werden die Voraussetzungen und die notwendigen Rah-
menbedingungen für die Realisierung der Ziele dieser Arbeit eingegrenzt und beschrie-
ben. Obendrein wird ein Realisierungskonzept entwickelt, das auf den Erkenntnissen der
theoretischen Kapitel 2 und 3 basiert.

Aufbauend auf diesem theoretischen Fundament von Kapitel 2 und 3, das durch die
Erkenntnisse des Kapitel 4 ergänzt wurden, charakterisiert das Kapitel 5 die Hauptmerk-
male der Implementierung sowohl in ihren hinreichenden Vorbedingungen, als auch die
notwendigen Kompromisse bei den Algorithmen, die als nicht eingeplante Hindernisse
und durch falsch verstandene Schnittstellen Einfluss auf die Arbeit hatten.

Mit Kapitel 6 wird an einem einfachen Testfall ein Einblick in die bisherigen Inter-
pretationsmöglichkeiten der gewonnenen Daten präsentiert.

Das Kapitel 7 hilft bei der Einordnung der geleisteten Arbeit und der Differenzierung
der Unterschiede in direkter Gegenüberstellung zu anderen Forschungsansätzen und wis-
senschaftlichen Arbeiten. Dazu zählt auch die Abgrenzung zu bisherigen Einsatzfeldern
des verwendeten Klonerkennungswerkzeuges.

Abschließend wird mit der Zusammenfassung der Arbeit eine Wertung des Erreichten
dargelegt, die als Ausgangspunkt für mögliche weiterführende Arbeiten dienen. Ferner
werden vorstellbare Einsatzgebiete kurz skizziert.
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Kapitel 2

Versionen und Varianten von
Softwaresystemen

In diesem Kapitel werden die Ursachen, die zu Softwarevarianten führen können skizziert.
Dazu wird auf die Entstehung der Software-Entwicklung eingegangen, um die Gründe für
unterschiedliche Modelle und Standards aufzuzeigen. Des Weiteren werden verschiede-
ne Aspekte, die Einfluss auf die Produktentwicklung haben aufgezeigt. Außerdem wird
mit dem Beispiel der SPLs ein aktueller Forschungsansatz aufgegriffen, durch den ein
effizienter Entwicklungsprozess mit unterstützenden Eigenschaften beziehungsweise op-
timierter Ausnutzung des Quellcodes ermöglicht wird. Abschließend hilft dieser kleine
Einblick dabei zwischen den wissenschaftlichen Entwicklungen in der Informatik und
den wirtschaftlichen Interessen besser differenzieren zu können.

2.1 Software-Entwicklung

Heutzutage wirkt die Bezeichnung Software-Entwicklung (Software Engineering) durch
Methoden, Werkzeuge, Metriken, Standards, wirtschaftliche Interessen und sogar Be-
rufsnamen schon fast überladen. Nach dem IEEE-Standard Glossar wird es wie folgt
definiert:

“The application of a systematic, disciplined. quantifiable approach to the
development, operation, and maintenance of software; that is, the application
of engineering to software.” [IEE90]

Aus dieser Definition ergeben sich strukturelle Anforderungen an alle Phasen eines
Lebenszyklus einer Software, die durch Messungen verifiziert werden können.

2.1.1 Softwaretechnik

Die eigentlichen Ursprünge können auf die sogenannte Software-Krise in den 1960er
zurückverfolgt werden [Dij72]. Mit der zunehmenden Hardwareleistung wurde immer
komplexere und leistungsfähigere Software realisierbar. An diesem Trend hat sich bis
heute nichts geändert. Die existierenden Techniken zur Software-Entwicklung können
diese technische Entwicklung für das Projektmanagement nicht zeitnah adaptieren. Seit
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damals besteht eine Diskrepanz zwischen der Produktivität von Software-Herstellern
und den qualitativen Abweichungen, die aus den Erwartungen der Anwender und der
Realität einer ersten Produktversion resultieren [KRS04]. Ein erfolgreiches Projektma-
nagement in der Software-Entwicklung basiert auf einem ausgewogenen Gleichgewicht
zwischen den drei Merkmalen: Softwarekosten, Produktionszeit und der Softwarequalität,
die alle voneinander abhängen [Hof08]. Die Komplexität zur Generierung dieses Gleich-
gewichts wird auch durch die Begriffsdefinition der Software-Technik wiedergespiegelt.
Normen, wie die ISO/IEC 9126, bieten ein Grundgerüst zur Festlegung der qualitativen
Anforderungen auf der Basis einer Kommunikation zwischen Hersteller und Anwender.
Mit dem Jahr 2000 hat sich der Fokus auf die Rentabilität erneut durch das Ende der
Internet-Blase verschärft.

Die Definition der Software-Entwicklung beschränkt die Softwarekosten jedoch nicht
nur auf deren Implementierung. Der Betrieb und die Wartung spielen ebenfalls eine
gravierende Rolle für die Entwicklung von Software-Produkten.

“Software does not simply mean the computer programs associated with so-
me application or product. As well as programs, ‘software’ includes the do-
cumentation necessary to install, use, develop and maintain these programs.”
[Som92]

Die allgemeine Akzeptanz dieses Sachverhaltes, wird auch mit einer etablierten Faust-
regel aus der Wirtschaft gestützt. Nach dieser Regel setzen sich die Gesamtkosten von
Software im Bereich des Personaleinsatzes aus 30% für ihre Entwicklung und 70% für
deren Wartung zusammen [Are97].

Die Veränderungen der Hardwarebasis haben heutzutage einen weiteren Nebeneffekt,
der auf Individualisierbarkeit der einzelnen Geräte basiert. Diese können aus einer Kom-
binationen unterschiedlichster Einzelkomponenten von verschiedenen Herstellern beste-
hen, angefangen beim Prozessor bis zur Peripherie, wobei die Leistungsmerkmale der
einzelnen Kombinationen sich nicht unterscheiden müssen. Aber in Abhängigkeit von
den Zusammensetzungen der Komponenten können die notwendigen Treiber, mit de-
nen das Arbeiten auf der Hardware gewährleistet wird, stark variieren. Dadurch steigt
die Komplexität für die Wartung zusätzlich, um beispielsweise Probleme zu vermeiden
bei denen sich Treiber gegenseitig blockieren könnten. Firmen wie Apple reagieren auf
das Problem, indem sie nur ausgewählte Hardware unterstützen oder den Nutzern den
Zugriff auf einzelne Komponenten gar nicht mehr erlauben.

2.1.2 Software-Lebenszyklus

Im letzten Abschnitt ist auf die wirtschaftliche Notwendigkeit einer systematischen, dis-
ziplinierten und strukturierten Software-Entwicklung eingegangen wurden. Diese gelten
gleichermaßen für frei verfügbare (Open-Source) als auch kommerzielle Software. Damit
ein Produkt als erfolgreich angesehen werden kann, muss es rentabel sein und eine aus-
reichend große Zielgruppe bedienen. Diese Gruppen sind meistens der Ausgangspunkt
für die Entwicklung von Software. Mit einer Problemstellung zu der eine neue Lösung
erstellt werden soll, leiten sie den Entwicklungsprozess ein. Um das Erreichen der Lösung
zu gewährleisten, bietet die Software-Technik Standards und Methoden mit denen das
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jeweilige Problem analysiert werden kann. Ein Entwurf beschreibt die Realisierbarkeit
und den Funktionsumfang der Software nach der Anforderungsanalyse.

“Die Anforderungsanalyse (requirement analysis) ist die Phase der Kontrol-
le von Anforderungen an ein zu entwickelndes Software-System hinsicht-
lich Korrektheit (correctness), Vollständigkeit (completeness), Sachgerecht-
heit (conformity), Konsistenz (consistency), Machbarkeit (feasibility) und
deren zweckmäßige, Speicherung für die ständige Nutzung, Aktualisierung
und Überprüfung im Verlauf der Software-Entwicklung.” [Dum03]

Sofern das Problem realisierbar ist, kann die Implementierung eingeleitet werden und ein
neuer Software-Lebenszyklus seinen Anfang nehmen.

“Der Software-Lebenszyklus (software life cycle) ist der Prozess der Entwick-
lung von Software-Produkten und kennzeichnet alle Phasen und Stadien die-
ser Produkte von ihrer Entwicklung, Einführung und Wartung bis zu ihrer
Ablösung oder Beseitigung.” [Dum03]

Die einzelnen Phasen des Zyklus sind zeitlich begrenzt und umschreiben relativ eigen-
ständige und bewertbare Veränderungen in der Produktentwicklung. Diese werden in
Abbildung 2.1 dargestellt. Der Zyklus beinhaltet zusätzlich zur Anforderungsanalyse,
die Implementation mit einer Fehleranalyse (Debuggen), die gemeinsam den Entwick-
lungsprozess repräsentieren. Der Anwendungsprozess beginnt mit die Veröffentlichung
(Release) und zieht sich über die darauf folgende Nutzung des Software-Produktes hin-
aus. Sein Ende kann mit der Einstellung der Wartung gleichgesetzt werden, die beispiels-
weise durch unzureichende Unterstützungsmöglichkeiten von neuer Hardware oder den
Ablauf der Nutzungslizenz terminiert sein kann. Abschließend steht die Pflege- bezie-
hungsweise Wartungsphase, in der die Funktionalität des Produktes gewährleistet wird
und eventuell Optimierungen die Qualität verbessern können. Dazu zählen beispielswei-
se die Beseitigung nicht erkannter Fehler oder Sicherheitslücken und die Anpassung des
Produktes an neue Hardware-Schnittstellen. Diese letzte Phase beendet entweder den Zy-
klus und damit die Unterstützung eines Produktes oder initiiert einen Neuen. Während
diesem soll dann eine neue (und erweiterte) Version entwickelt, vermarktet und gewar-
tet werden. So dass eine parallele Entwicklung durch die Vermarktung neuer Produkte
entsteht, die zeitgleich zu dem Vertrieb von Updates erfolgt. Dabei dienen die Updates
der Beseitigung von Fehlern und existierende in Abhängigkeit von der Wartungs- und
Vermarktungsstrategie des Herstellers. Ferner können sie den Anwendungsprozess ohne
neue Kosten verlängern. Sowohl mit der Weiterentwicklung der Software als auch ihrer
Veränderung ähnelt jeder einzelne Zyklus dem evolutionären Schritt in der Biologie und
kann gewissermaßen als eine Analogie dazu angesehen werden kann. Die Entscheidung
ob ein neuer Zyklus begonnen wird, hängt sehr stark von der Akzeptanz der aktuellen
Versionen und ihrem wirtschaftlichen Erfolg ab.

2.2 Versionsverwaltung, Forking & Varianten

Durch die Möglichkeit der Existenz mehrerer Softwarelebenszyklen eines einzelnen Soft-
ware-Produktes, sollte allein in jedem Zyklus mindestens eine Version des Produktes
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Abbildung 2.1: Lebenszyklus in der Software-Entwicklung

entstehen. Diese Version entspricht aus wirtschaftlicher Sicht der Veröffentlichung für
den Markt, wenn Vaporware, das heißt angekündigte und nicht fertiggestellte Produkte,
vernachlässigt werden. Aus der Sicht eines Entwicklers stimmt diese Betrachtung jedoch
nicht. Zum einen werden die unterschiedlichen Entwicklungsstufen ([pre-]Alpha, Beta,
Release Candidate, et cetera . . . ) während der Implementation vernachlässigt. Anderer-
seits ist die veröffentlichte Version auf Grund von Pflege und Wartung des Produktes
nicht immer die Aktuellste. Jede inhaltliche Änderung an dem Quellcode des Produktes
kann theoretisch als neue Version angesehen werden. Diese Perspektive bewirkt potenti-
elle Einschränkungen bei der Entwicklung. Insbesondere wenn mehrere Programmierer
gemeinsam am selben Projekt arbeiten und nicht klar ist, wer die aktuellste Version
bearbeitet. Mit dem Source Code Control System [Roc75], das seit 1972 entwickelt wur-
de, existiert deshalb die erste Software zur Versionsverwaltung, die unterstützend beim
Entwicklungsprozess eingesetzt werden kann. Gegenwärtig existieren eine Vielzahl von
frei verfügbaren und kommerziellen Systemen, die diese Funktionalität anbieten. Ihre
Unterschiede werden bei der Granularität und Art der Datenhaltung sowie durch die
Umsetzung bestimmter Funktionen deutlich. So werden beispielsweise viele Metadaten,
in denen Informationen zu den einzelnen Versionen hinterlegt sein können, von den mei-
sten aktuellen Systemen automatisch gespeichert. Jedoch können diese Informationen
nicht automatisch vorausgesetzt werden. So können beispielsweise bei älteren Systemen
die Anzahl der Meta-Informationen für eine optimierte Speicherausnutzung begrenzt
sein oder der Wechsel des praktizierten Versionsverwaltungssystems zu Informationsver-
lusten geführt haben. Trotz der Unterschiede basieren alle auf dem Grundprinzip nur
die Änderungen, das heißt Löschungen, Neuheiten und Updates zu speichern, um ei-
ne effiziente Speicherausnutzung zu gewährleisten. Daraus resultiert die Nutzung des
unifiedDiff-Formates, das genau diese Unterscheidung durchführt, von vielen Versionie-
rungssystemen zu Differenzierung von Codeveränderungen.

Versionen

Die Versionen entstehen durch das Einchecken (Commit) von Änderungen auf Basis ge-
änderter Dateien. Dabei spielt es keine Rolle, ob die Versionsverwaltung lokal, zentral
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oder verteilt bezüglich aller Beteiligten erfolgt. Den größten Einfluss auf die gespeicherten
Versionen üben jedoch die Entwickler mit ihrem Speicherverhalten selber aus. Wenn ein
Programmierer beispielsweise am Ende eines Arbeitstages die aktuelle Version speichert,
um Datenverluste zu vermeiden, besteht die Möglichkeit das diese fehlerhaft ist, wodurch
ein erfolgreicher Programmablauf verhindert wird. Bei einer anderen Methodik speichert
der Programmierer nur lauffähige Versionen, die auf Fehler getestet wurden. Dieses un-
terschiedliche Verhalten führt dazu das die Qualität der gespeicherten Versionen bezüg-
liche ihrer Verwendbarkeit und ihrer Anzahl stark variieren kann. Für jemanden der mit
dem Entwicklungsverlauf einer Software nicht vertraut ist, muss demzufolge die Auswahl
der aktuellsten Version aus dem Hauptentwicklerzweig (Trunk) kein lauffähiges Produkt
liefern. Diese Problem wird im Allgemeinen dadurch umgangen, das Meilensteine bei
der Entwicklung, wie die Release-Version eines Lebenszykluses oder Wartungsversionen
mit sicherheitsrelevante Änderungen, als Branches vom Hauptzweig abgespalten werden.
Versionsverwaltungssysteme bieten diese Funktion nicht immer an, können aber durch
clevere Verzeichnisstrukturen seitens der Nutzer diese Abspaltung simulieren, indem ein
Duplikat des Quellcodes außerhalb der eigentlichen Arbeitsumgebung gespeichert wird.

Forks

Die Abspaltung in Branches dient ebenfalls als Grundlage für das sogenannte Forking.
Dabei entsteht ein komplett unabhängiger Entwicklungszweig aus einem Branch durch
einen Teil der Entwicklergemeinschaft oder von einer bisher nicht beteiligten dritten Par-
tei [RGB12]. Diese Zweige können separat vom ursprünglichen Quellcode unter einem
neuen Namen mit paralleler Infrastruktur und vom Original abweichenden Zielen weiter-
entwickelt werden. Ein Spezialfall von Forks, der diese Trennung explizit aufgreift wird
mit der Analogie Clone-and-own beschrieben. Mit dieser Beschreibung wird das Konzept
des Copy&Paste-Verhalten von Codefragmenten aus der Betrachtung von Codeklonen
aufgenommen, welches später im Detail in Abschnitt 3.2 auf Seite 21 erläutert wird. Die
Analogie beschreibt sowohl die Duplizierung als auch die unabhängige Veränderung eines
Produktes aus einer gemeinsamen Codebasis.

Abbildung 2.2: Fork-Entwicklung von GNU Linux1 zwischen 1991 und 2006
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Zu den wohl bekanntesten Beispielen für Forks zählen die Derivate unter den Linux-
Distributionen, die Auszugsweise in Abbildung 2.2 für die Jahre 1991 bis 2006 dargestellt
sind. In den Jahren zwischen 2003 und 2010 hat die Presse zur Bekanntheit dieses Bei-
spiels beigetragen, da Urheberrechtsklagen der SCO Group eine Rechtmäßigkeit dieser
Forks in Frage stellten und Bestandteile des Linux-Kernels als widerrechtliche Kopi-
en bezeichneten. Die resultierende Diskussion thematisierte erstmals die Existenz von
heterogenen Lizenzen mit variierenden Nutzungsrechten in der breiten Öffentlichkeit.
Anhand dieser Auseinandersetzungen wurde aufgezeigt, das Forking durch Lizenzen der
Ausgangssoftware rechtlich eingeschränkt ist.

Varianten

In der Literatur wird neben Version und Fork der Begriff der Variante verwendet. Dabei
ist die Definition nicht eindeutig. Die Ursache dafür liegt in unterschiedlichen Betrach-
tungsansätzen, und kann auf den zu Grunde liegenden Paradigmen und Methodiken
der Implementierung zurückzuführen. In dieser Arbeit wird eine Variante als vollstän-
dige Interpretation der gestellten Anforderungen mit der endgültigen algorithmischen
Ausprägung des Quellcodes betrachtet, die diese Anforderungen erfüllt. Die Abweichung
zwischen den Varianten die aus einer Version hervorgehen ist in deren Funktionsumfang
zu finden. Beispielsweise verfolgen Varianten die mit Bezeichnungen wie Demos, Studen-
tenversionen, Standardversion und Supported Produktversion vertrieben werden, ganz
unterschiedliche wirtschaftliche Ziele. So beinhaltet ein Demo beispielsweise nur einen
Bruchteil der Funktionalität der Standardversion während es zeitlich begrenzt nutzbar
sein kann, aber nicht sein muss. Es wird in der Regel kostenlos zur Verfügung gestellt um
potentielle Kunden auf das Produkt aufmerksam zu machen. Ähnlich sollen Studenten-
versionen einer finanziell schwächer gestellten Zielgruppe den vergleichsweise preiswerten
Zugriff auf die Kernfunktionen eines Produktes ermöglichen und so eine langfristige und
frühzeitige Produktbindung realisieren. Auch die Supported Produktversion ist auf Ziel-
gruppen optimiert. Bei dieser Variante wird Pflege und Wartung der Software aktiv
durch vom Hersteller ausgehende Kommunikation mit seinem Kunden betrieben. Eine
Ausprägungsform dieser Kommunikation besteht möglicherweise in der Schulung von
Angestellten des Kunden oder die Verfügbarkeit zusätzlicher Schnittstellen und Funktio-
nen die kundenspezifischen Anforderungen entsprechen. Das Geschäftsmodell beinhaltet
gemeinhin regelmäßig auftretende Nutzungskosten beziehungsweise Support-Kosten für
den fortlaufenden Betrieb. Die Existenz einer Supported Produktversion bedeutet für
die Standardversion häufig, das die Aktualität der Software vom Betreiben des Nutzers
abhängig ist, da die Pflege von sicherheitsrelevanten Fehlern im Interesse der Reputation
des Herstellers ist. Alternativ können sich Varianten ebenfalls durch die Portierung auf
unterschiedliche Endgeräte beziehungsweise Basis-Plattformen bilden, selbst dann wenn
der Softwareumfang identisch ist. Diese Diversifizierungen in unterschiedliche Versio-
nen und Varianten können auf einen initialen Entwicklungsansatz zurückgeführt werden,
sind allerdings bedingt durch Weiterentwicklungen in den einzelnen Ausprägungen nicht
darauf beschränkt [Hof08].

1Quelle: http://futurist.se/gldt/2006/08/14/linux-distro-timeline-6-8/
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2.3 Softwareproduktlinien

Im letzten Abschnitt wurden mit dem Forking von Versionen und der Bildung von Va-
rianten, Mechanismen beschrieben, die aus einem Software-Produkt eine Vielzahl unter-
schiedlicher Produkte formen können. Diese können alle auf identischen Quellen basieren,
wodurch Kopien von Teilen des Quellcodes über die einzelnen Ausprägungen verteilt wer-
den, die in ihrer Anzahl unbegrenzt sein können. Damit eine Pflege und Wartung noch
möglich ist und potentielle Fehler nicht unkontrolliert über die Kopien propagiert wer-
den, steigt sowohl der Zeitaufwand für die Wartung und potentielle Weiterentwicklung
über die verschiedenen Varianten und damit auch die daraus resultierenden Kosten. Eine
Herangehensweise die diese Problem aufgreift sind SPLs. Dieser Ansatz hat in den letzten
Jahren sowohl in der Forschung als auch in der Praxis immer größere Aufmerksamkeit
gefunden.

2.3.1 Terminologie von Softwareproduktlinien

Die Definition von Produktlinien ist weder neu noch ist sie beschränkt auf die Informatik.
Nach einer Adaption von Bass et al. aus dem Jahre 1998, die unverändert noch heute
gilt, wird sie für Software wie folgt definiert:

“A software product line is a set of software-intensive systems sharing a com-
mon, managed set of features that satisfy the specific needs of a particular
market segment or mission and that are developed from a common set of core
assets in a prescribed way.” [BCK98]

In der Literatur kann für die in der Definition beschriebene Reihe von Software-
intensiven Systemen mit ihren Gemeinsamkeiten auch der Begriff Softwarefamilie als
eine alternative Bezeichnung dienen [BCC+98]. Die Ursache dieser Überschneidung bei-
der Begriffe wurzelt auf unterschiedliche Forschungsansätze und Schwerpunkte zwischen
Europa2 und den USA3 [PBvdL05], die durch die Software Product Line Konferenz seit
2004 mit dem Ziel der Vereinheitlichung zusammengeführt wurden. Der Unterschied bei-
der ursprünglichen Begriffe befindet sich bei Erweiterungen der Definition von SPLs im
Vergleich zu den Produktfamilien, die alle Artefakte aus einer gemeinsamen Quellcodeba-
sis beschreiben. Das heißt alle mittels Forking, generierten Systeme sind Teil der selben
Familie, da erhebliche Bestandteile der Produkte durch Kopieren auf der Grundlage eines
anderen Produktes genutzt werden. Ein Artefakt (Asset) ist jedoch nicht auf den Quellco-
de beschränkt. Alle wiederverwendbaren Komponenten eines Produktes, wie Dokumente,
Glossars und Standards können Artefakte formen und so zur Variabilität von Produktli-
nien beitragen. Die Stellen in denen Artefakte variabel sind, werden als Variationspunk-
te bezeichnet und kennzeichnen die Auswahlpunkte potentieller Produktvarianten. Die
Erweiterungen der betrachteten Gemeinsamkeiten mit Softwarefamilien wird in SPLs
einerseits durch die gezielte Planung und Organisation der Menge von gemeinsamen
Artefakten erweitert und andererseits als Mittel zur (wirtschaftlichen beziehungsweise
technischen) Einteilung für ausgewählte Domänen oder Aufgaben abgegrenzt.

2Product Family Engineering (Workshop seit 1996)
3Software Product Line Conference Series (seit 2000)
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Durch die Erweiterungen der Produktfamiliendefinition werden Entwicklungserfah-
rungen der 90er Jahre aufgenommen, nach denen die Kosten durch ungeplante Wieder-
verwendung von Features deren gewonnenen Nutzen überstiegen haben [Böc04]. Dabei
repräsentiert ein Feature wesentliche für den Nutzer sichtbare (nicht)funktionale Lei-
stungsmerkmale eines Produktes. Außerdem wird durch die Restriktion auf eine Do-
mäne implizit eine minimale Anzahl, gemeinsamer beziehungsweise ähnlichen Features
vorausgesetzt, um eine bessere Effizienz der SPL-Entwicklung im Vergleich zur Einzel-
produktentwicklung zu gewährleisten.

Abbildung 2.3: Referenzprozess für SPL-Entwicklung nach Böckle [Böc04]

Mit dem zielgerichteten Kombinieren von sowohl gemeinsamen als auch variablen
Artefakten entsteht die Plattform einer SPL, dem Ausgangspunkt der SPL-Entwicklung
für einen mehrere Phasen durchlaufenden Entwicklungsprozess. Dabei werden die Pha-
sen dieses Prozesses durch geschäftliche und organisatorische Erwägungen beeinflusst,
die zusätzlich zu den üblichen architektonische und technischen Aspekten einer indi-
viduellen Entwicklung von Einzelprodukten zu beachten sind. Die Phasen lassen sich
in zwei Gruppen aufteilen und werden in Abbildung 2.3 dargestellt. Zum einen dem
Domain Engineering, bei dem Artefakte mit ihren Variationspunkten aus bestehenden
Quellcode ermittelt und als Bestandteil der Plattform modelliert werden. Andererseits
dem Application Engineering bei dem aus der größten möglichen Plattform, die aus
gemeinsamen Artefakten besteht, einzelne Produkte entwickelt werden. Dabei sind die
Variationspunkte der Artefakte an konkrete Varianten gebunden. Beide Phasen beinhal-
ten jeweils Prozesse zur Anforderungsanalyse, dem Design und der Implementierung, die
alle mit Aktivitäten zur Qualitätssicherung und Tests durchsetzt sind. Bei der Analyse
und Implementierung von Artefakten erfolgt die Modellierung gezielt mit dem Fokus auf
die spätere Wiederverwendbarkeit und den Möglichkeiten diese auf eine andere Domäne
anzupassen.
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In einer SPL kann der Begriff Domäne abhängig von dem Bereich indem er verwen-
det wird unterschiedliche Bedeutungen haben. Er beschreibt einen zusammenhängenden
Teilbereich des Quellcodes mit gut wiederverwendbaren Funktionalitäten, genauso wie
Einsatzgebiete der Produktanwendungen oder Zielgruppen. Die besondere Bedeutung
dieser Domänen mag sich bereits durch die Namensgebung einzelner SPL in der Ent-
wicklungsphase abzeichnen. Allerdings verdeutlichen diese die absolute Notwendigkeit
von ausreichendem Wissen über die unterschiedlichen Domänen durch die Entwickler
nicht befriedigend. Sei es der Programmierer, der sich erst langwierig in fremden Code
einarbeiten muss, um potentielle Strukturen für Artefakte zu ermitteln, oder unpräzise
Spezifikationen für die Nutzung von Produkten, die zu mangelhaften wenn nicht sogar
fehlerhaften Varianten führen. Selbst wenn das Produkt fehlerfrei ist, können Zielgrup-
pen beispielsweise durch Vernachlässigung der Barrierefreiheit von Software nicht erreicht
werden. Diese kleine Auswahl an Beispielen, soll die Wichtigkeit von kompetenten Do-
mänenfachwissen an den entsprechenden Entscheidungsstellen für die Rentabilität einer
SPL hervorheben. Ferner unterstreichen die Beispiele die vorstellbaren Auswirkungen
durch das Beispiel eines eindeutigen finanziellen Verlustes beim Verfehlen der Zielgrup-
pe. Die Konsequenzen solcher Fehler sind noch kritischer zu untersuchen, da SPLs in
der Regel jeweils auf eine Domäne ausgelegt sind. Ansätze durch die eine erweiterte
Betrachtung über einzelne SPLs hinaus, haben potentielle Gemeinsamkeiten aufgezeigt.
Um die Komplexität im Entwicklungsprozess zusätzlich einzuschränken, ist eine Auslage-
rung dieser Gemeinsamkeiten oder die Verknüpfung von SPLs vorstellbar. Beispielsweise
arbeiten Routinen zur Überwachung von Produkten, wie das Loggen von Programmab-
läufen, nach ähnlichen beziehungsweise identischen Schema und unterstützen dadurch
die Wartungsprozesse der Implementation. Weiterhin sind Features zur Beschreibung
von Treiberschnittstellen nicht auf einzelne Domänen beschränkt. Mit der Exploration
von Multisoftwareproduktlinien werden Ansätze evaluiert, die identische Algorithmen in
unterschiedliche Domänen mehrere verschiedener SPLs zusammenführen sollen [RS10].

2.3.2 Beschreibung der Variabilität

Zu den eingängigsten Darstellungsmöglichkeiten einer SPL zählen Feature-Diagramme,
die sich als graphische Repräsentanten der Feature-Modelle etabliert haben. Diese Dia-
gramme repräsentieren das Aufbauschema der SPLs. Dazu werden die einzelnen Features
einer SPL hierarchisch in einer Baumstruktur angeordnet, die die Abhängigkeiten zwi-
schen diesen Features aufzeigt. Ausgehend von den dargestellten Abhängigkeiten und
den verwendeten Features des Diagramms lassen sich unterschiedliche Kombinationen
als Varianten ableiten. Die Wurzel des Baumes repräsentiert die gesamte SPL. Basierend
auf der von Kang et al. [KCH+90] eingeführten Beschreibung beinhaltet eine Variante
alle Eltern-Features eines Kind-Features sobald dieses für die Variante ausgewählt wurde
[Bat05]. Zusätzlich zu dieser hierarchischen Bindung der Eltern-Features sind die Kinder
entweder obligatorisch mit ihren Eltern verknüpft, so das eine Realisierung der SPL nicht
ohne das Feature möglich ist oder sie können optional eine SPL ergänzen. So sind die
Kinder-Features einerseits notwendig um abstrakte Konzepte der Eltern mit einer in-
terpretierbaren Funktionalität zu füllen. Andererseits ermöglicht diese Granularität eine
Vermeidung von Redundanzen durch Nutzung gleicher beziehungsweise ähnlicher Featu-
res (bezüglich ihrer Ausprägung), als Kernmerkmale einer gemeinsamen Plattform, die
theoretisch mehreren SPLs zu Grunde liegen kann. Mit den optionalen Features lassen
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sich am einfachsten Varianten eines Produktes mit unterschiedlicher Ausprägungen in
ihrem Umfang realisieren (siehe Abschnitt 2.2 Varianten auf Seite 10). Die Variabilität
wird neben den optionalen Features durch eine theoretisch unbegrenzte Anzahl von Kin-
dern unterstützt. Dabei helfen Beziehungen für Kinder die nicht an die Eltern gebunden
sind, diese bei der Produktrealisierung in ihrer Anzahl einzuschränken. Eine Selektion
kann auf drei unterschiedlichen Beziehungen basieren, deren wesentliches Kriterium im-
mer mindestens ein Kind (ODER-Beziehung) bei der Auswahl erfordert. Die Anzahl der
Kinder kann im Selektionsprozess durch die Alternative auf ein einziges beschränkt sein
oder alle verlangen (UND-Beziehung).

Abbildung 2.4: Beispiel eines Feature-Diagrammes nach Kästner [Käs10]

In Abbildung 2.4 ist ein einfaches Beispiel dieser Darstellungsform von SPLs illu-
striert. Die Abbildung zeigt zehn Features. Alle Produkte die sich aus diesem Modell
ableiten lassen haben die gleiche Basis als obligatorischen Datenbankbestandteil. Wei-
terhin setzt jede Variante die Auswahl von genau einem Betriebssystem (OS) voraus,
das entweder Windows oder Linux ist. Außerdem muss mindestens eine Speicherstruktur
unterstützt werden, es können allerdings auch Varianten abgeleitet werden die sowohl
mit B-Bäumen als auch mit Listen arbeiten. Eine umfangreiche Produktpalette sollte
deshalb garantiert sein und definiert die gewünschte Variabilität der SPL anhand der
aus ihr potentiell ableitbaren Varianten. Die Variabilität lässt sich ferner durch optiona-
le Features den Transaktionen in dem Beispiel erweitern. Mit der Bedingung (cross-tree
constraint), die das Feature Transaktionen nur erlaubt wenn B-Bäume als Speicherstruk-
tur ausgewählt sind, kann diese Variabilität wieder reduziert werden. Ein Nebeneffekt
dieser Bedingungen zeigt sich durch den großen Einfluss auf die Entwicklung der Anzahl
potentieller Varianten. So können insbesondere in SPLs mit sehr vielen Features gezielt
nicht erwünschte Realisierungen ausgeschlossen werden und dadurch sowohl der Auf-
wand als auch die Kosten für die Pflege und Wartung eingeschränkt werden. Jedoch ist
zu beachten, das diese Einschränkungen dazu führen können das einzelne Features in kei-
ner realisierbaren Variante mehr zugelassen sind und als sogenannte Dead Features toten
Quellcode in SPLs bilden können. In Extremfällen können Blockaden entstehen, durch
die gar keine Varianten mehr aus einer SPL abgeleitet werden. Entwicklungsumgebun-
gen, wie FeatureIDE, die das Bearbeiten von SPLs unterstützen, bieten Möglichkeiten
sowohl Dead Features zu erkennen als die Anzahl möglicher Varianten zu kalkulieren und
dadurch gezielt beeinflussen zu können [TKB+13].
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Alternativ lassen sich Feature-Modelle mittels aussagenlogischer Ausdrücke charakte-
risieren [Man02]. Dabei repräsentieren die Features boolesche Variablen. Sowohl Bedin-
gungen als auch die Kanten können nach entsprechenden Mustern mit logischen Termen
substituiert werden [Bat05]. Die Variablen und Terme formen durch Konjunktionen ver-
bunden den Ausdruck. Eine Transformation vom Diagramm zum Ausdruck ist durch
entsprechenden Arbeitsaufwand jederzeit möglich. Für das Feature-Diagramm in Abbil-
dung 2.4 ergibt sich so der folgende aussagenlogischer Ausdruck:

Datenbank ∧ (Basis ⇔ Datenbank) ∧ (OS ⇔ Datenbank)
∧ (Transaktionen ⇒ Datenbank) ∧ (Speicherstruktur ⇔ Datenbank)
∧ ¬ (Windows ∨ Linux ⇔ OS) ∧ ¬ (Windows ∧ Linux)
∧ (List ∨ B-Baum ⇔ Speicherstruktur) ∧ (Transaktionen ⇒ B-Baum)

Ein erheblicher Vorteil von den aussagenlogischen Ausdrücken ist durch die Möglich-
keit gegeben, die Konfigurationen von Varianten auf ihre Realisierbarkeit zu überprüfen.
Dafür wird den Ausgewählten Variablen der Wert wahr zugewiesen, während alle Fea-
tures die nicht Bestandteil der Variante sind mit falsch belegt sind. Wenn der Ausdruck
wahr wird ist die Variante gültig und das Produkt kann realisiert werden.

Ausgangspunkt für die Realisierung des SPL-Ansatzes stellen Implementierungstech-
niken, wie der Präprozessor in C oder Precompiler in Java dar. Dazu zählen moder-
ne Ansätze mit Aspekt- beziehungsweise Feature-orientierter Programmierung, die eine
Aktivierung oder Deaktivierung bestimmter Bestandteile der Implementation erlauben.
Darüber hinaus kann die Abbildung von Präprozessor-Anweisungen auf aussagenlogische
Ausdrücke ein Ausgangspunkt beim Refactoring des Quellcodes bilden.

2.3.3 Vor- und Nachteile

Es wurde bereits erwähnt, dass das Konzept von Produktlinien nicht neu ist. Zu den be-
kanntesten und bisher finanziell erfolgreichsten Vertretern zählt die Automobilindustrie.
Mit Hilfe von Maßnahmen, wie die Standardisierung bei der Massenfertigung von Kom-
ponenten, greifen viele Bereiche der Wirtschaft die Ziele von Produktlinien auf. Dabei ist
die Entwicklung von Standards weder auf Firmen noch auf einzelne Wirtschaftszweige
beschränkt. Die Open Handset Alliance (OHA)4 ist ein Konsortium bestehend aus über
80 Firmen in 5 Branchen, die gemeinsam offene Standards für Mobilgeräte etablieren
wollen. Ein Ergebnis dieser Arbeit ist das Betriebssystem Android, das aus einem Linux-
Fork hervorgegangen ist. Bei der Anzahl von Firmen, die gemeinsam auf gleiche Produkte
setzen, mag der Sinn einer SPL besonders deutlich sein. Mit der Nutzung gemeinsamer
branchenübergreifender Standards lassen sich sowohl die Produktionzeit reduzieren als
auch die Kosten, die neben dem Personalaufwand auch aus einer Reihe von Fixkosten
bestehen. Dabei können die Einsparungen einzelner in einer Kooperation wirtschaftlich
konkurrierender Firmen aufsummiert werden, um ein ideelles Einsparungspotential über
die gesamten Kooperation zu approximieren. Ein direkter Vergleich mit einer unabhän-
gigen Entwicklung lässt sich theoretisch aus statistischen Erfahrungswerten im Mittel
für einzelne Firmen veranschlagen. Dabei ist zu beachten, das ohne Kooperation ein-
zelne Softwarelösungen ohne jegliche Standards mit separaten Treibern für alle Geräte

4http://www.openhandsetalliance.com/
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jedes Herstellers unabhängig von der betroffenen Software-Firma implementiert werden
müssen. Das gleiche würde ebenfalls für die Kommunikationsschnittstellen der Netzbe-
treiber gelten. Ein hier mögliches Synergiepotenzial kann noch potenziert werden, wenn
über die Entwicklungsphasen hinaus die Kooperation auch in der Pflege und Wartung
der eingesetzten Softwarevarianten durch die Zurückführung von Informationen zum Ur-
sprung der Implementation erfolgt. Eine Untersuchung von Hemel und Koschke [HK12]
hat am Beispiel der OHAgezeigt, das dieser Informationsfluß nicht in beide Richtungen
stattfindet. Außerdem werden gefundene Fehler, die im Original gemeldet werden, in den
Varianten nur zeitlich versetzt behoben, sofern die einzelnen Varianten überhaupt von
der entsprechenden Firma gepflegt werden.

(a) Kostenverhältnis zur Systemanzahl (b) Entwicklungszeit zur Marktreife

Abbildung 2.5: Vergleiche ökonomischer Entwicklungsmerkmale von Individual-Systemen
und SPLs nach Pohl et al. [PBvdL05]

Studien im Umfeld von einzelnen Firmen zeigen aber auch das besonders zu Beginn
der Entwicklung die Kosten und der Zeitaufwand den potentiellen Nutzen von SPLs
überschreiten. In Abbildung 2.5(a) zeichnet sich der höhere Anfangsaufwand zum Er-
stellen der SPL-Plattform schon bei den höheren Kosten des ersten Systems ab. Die
später geringeren Produktionskosten pro System können dafür jedoch langfristig für eine
bessere Rentabilität im Vergleich zu den konstanten Kostenfaktor bei der Einzelpro-
duktentwicklung sorgen. Die Voraussetzung dazu ist des Erreichen der Gewinnschwelle
(Break-Even Point), die in diesem Fall zwischen drei und vier Systemen liegt [MNJP02].
Dieser Wert kann allerdings nicht verallgemeinert werden, da die Ähnlichkeit der System
bezüglich der Domäne eine Voraussetzung darstellt um gemeinsame Features einer SPL
über unterschiedliche Projekte nutzen zu können. Reichen diese Gemeinsamkeiten nicht
aus, werden Einzelprodukte zu den höheren Kosten einer SPL erzeugt.

Ähnlich verhält es sich mit der Entwicklungszeit, die für Einzelprojekte konstant
ist. In Abbildung 2.5(b) zeichnet sich analog zu den Kosten für die SPL-Plattform ei-
ne längere Entwicklungszeit der notwendigen Artefakte aus. Die Zeit zur Marktreife
sinkt danach zwar unter die der Entwicklungszeit für Einzelsysteme und stabilisiert sich
mit jedem weiteren Produktzyklus. Allerdings werden erneut die Gemeinsamkeiten der
Domäne vorausgesetzt. Auch Fragen bezüglich des Erfolges der Vermarktung eines Pro-
duktes spielen bei der weiteren Publikation neuer Systeme eine wesentliche ökonomische
Rolle. Diese Vor- und Nachteile mit den angesprochenen Fragen machen SPLs für die
Wirtschaft zwar interessant, jedoch tragen sie auch zu einer skeptischen Haltung bei.
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Dementsprechend geht es darum diese in neuen Marktsegmenten ohne Erfahrungswerte
einzusetzen.

Abschließend sei noch darauf verwiesen das Software keinem mechanischen Verschleiß
oder anderen Abnutzungserscheinungen unterliegt. Zumindest Anpassung an neue Rah-
menbedingungen, wie Hardware oder Schnittstellen, können mit der Zeit notwendig
werden. Diese Anpassungen beziehungsweise Wartungsmaßnahmen führen bei Einzel-
systemen zu einer Reduzierung und Stabilisierung der Fehleranzahl in dem Produkt. Im
Vergleich dazu werden in SPLs neue Fehlerquellen eingeführt, die kurzfristig reduziert
werden können. Langfristig betrachtet erhöhen sich nichtsdestoweniger die Fehlerraten
von SPLs durch Seiteneffekte in den unterschiedlichen Systemen [Pre01].
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Kapitel 3

Codeklone in Softwaresystemen

Nachdem im letzten Kapitel das Fundament von Softwarevarianten erörtert wurde, soll
in diesem Kapitel das Verständnis von Codeklonen durch die elementaren Begrifflich-
keiten und wesentlichen Metriken gefördert werden. Dazu sollen wesentliche Begriffe für
die Codeklonbetrachtung in dieser Arbeit festgeschrieben werden, da keine standardi-
sierte Terminologie existiert. Die Ursache dafür ist auf den Hintergrund zurückzuführen,
dass Codeklonanalysen bisher primär in der Forschung angewendet werden. Dabei sorgen
sowohl die unterschiedlichen Forschungsansätze als auch deren verschiedene Ziele, die je-
weils zeitnah ähnliche Beobachtungen eruieren, dazu das sich Definitionen verschieden
ausgeprägt haben. Eine Ausarbeitung von Roy und Cordy [RC07] diskutiert die Unter-
schiede und Gemeinsamkeiten dieser Beobachtungen.

3.1 Terminologie und allgemeine Begriffe

Bei der Betrachtung von Codeklonen werden Codefragmente, das heißt Teile des Quellco-
des miteinander verglichen. Der kleinste gemeinsame Nenner bei diesem Vergleich ist das
Klonpaar, welches von Mayrand et al. [MLM96] erstmals als Paarung ähnlicher Funktio-
nen innerhalb eines Systems definiert wurde. Dieser Bezug auf Funktionen, repräsentiert
die Untersuchung von C-Quellcode und kann für andere Programmierparadigmen auch
mit Compiler interpretierbaren Anweisungen gleichgesetzt werden. Auf alternative Be-
trachtungen wird in Abschnitt 3.3 im Detail eingegangen. Ferner existiert zwischen den
zwei Codeframenten eines Klonpaares eine Äquivalenzrelation. Diese Klonrelation ver-
langt Reflexivität, Symmetrie und Transitivität [KKI02]. Als Erweiterung dieser Klon-
paare wurden Klonrelationen zwischen mehreren Klonpaaren untersucht. Dabei wurde
unter anderem von Kamiya et al. [KKII00] die maximale Menge von Klonpaaren, bei
denen alle Fragmente mit jedem Element der Menge ein Paar bildet, als Klonklasse
beziehungsweise Klongruppe definiert.

Ein weiterer Grund Klonpaare erst ab einer bestimmten Länge oder nach einem syn-
taktischen Zusammenhang zu bilden, sind die sogenannten Falsch-Positiven Klone. Die-
ser Oberbegriff beschreibt alle erkannten Klonpaarungen die entweder bedeutungslos für
ein untersuchtes Problem sind oder lexikalische Wiederholungen eines Programmierpara-
digmas symbolisieren und für eine Verbesserung eines Softwaresystems durch Refactoring
nicht geeignet sind. Als Beispiele für dieser Muster seien nur folgende Paradigmenmerk-
male aus einer Vielzahl genannt:
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• Methodendeklarationen

• sich wiederholende Funktionsaufrufe

• Anweisung die ähnliche oder identische Zustände von Variablen überprüfen

• Variablendeklarationen

• Importanweisungen zum Beispiel in Java

• Prä-Compiler Anweisungen in C

1 ...
2 if (lowBattery) {
3 goSleep();
4 } else {
5 work();}
6 ...
7 if (hungry) {
8 eatSomething();
9 } else {

10 readPaper();}
11 ...

(a) 3 Unechte Klone

1 ...
2 public Object foobar = new Object();
3 ...
4 public void errorFunction() {
5 System.err.println("error");
6 }
7 ...
8 public Boolean printFunction() {
9 System.out.println(foobar.toString());

10 }
11 ...

(b) Fragment mit 7 lexikalischen Klonpaaren

Quellcodebeispiel 3.1: Darstellungsunübersichtlichkeit aufgrund Falsch-Positiver Codeklone

Als Spezialfall der Falsch-Positiven Klone können die Unechten Klone gelten. Diese
ungewollten Klonpaarungen wurden von Koschke et al. [KFF06] thematisiert und reprä-
sentieren sich häufig wiederholende lexikalische Muster, die keine sinnvolle syntaktische
und von einem Compiler interpretierbare Anweisung formen. Die zwei Beispielfragmente
in Abbildung 3.1 beinhalten eine Reihe möglicher Falsch-Positiver bzw. Unechter Klo-
ne, die bei einer einfachen lexikalischen Analyse als potentielle Codeklone ausgegeben
werden. Diese Klone formen ohne Filterung eine unübersichtliche Datenmenge, die nur
sehr aufwendig von dem Nutzer geprüft werden kann. Die farblichen Hervorhebung von
den Ähnlichkeiten in der Abbildung irritiert den Betrachter bei der ersten Wahrneh-
mung mehr als sie ihm hilft einen Überblick zu gewinnen und verdeutlicht dadurch das
Filterproblem. Die Zeichenkette „(); } else {“ aus Abbildung 3.1(a) (gelb) könnte schnell
eine große Klonklasse durch die Gruppierung der ähnlichen beziehungsweise identischen
Klonpaare bilden, da reservierte Schlüsselwörter ein für den Compiler elementarer Be-
standteil jeder Programmiersprache sind [ASL+08]. Genauso können Namenskonventio-
nen, wie bei der Zeichenkette „Function() { System.“ aus Abbildung 3.1(b) (rot) als
potentielle Klonpaarungen gedeutet werden. Professionelle Erkennungswerkzeuge erlau-
ben die Angabe einer Mindestzeichenlänge der Codefragmente. Oder Sie bieten Filter an
mit denen spezifische Merkmale, die bei einer spezialisierten Untersuchung irrelevante
Paarungen selektieren können. Dadurch kann der Aufwand für eine manuelle Kontrolle
reduziert und die Genauigkeit erhöht werden.

Zusätzlich zu den Falsch-Positiven Klonen oder auch Unechten Klonen gibt es auch
noch die Allgegenwärtigen Klonen [TGB06]. Sie repräsentieren kurze Strukturen, die im-
mer wieder mit hoher Frequenz in den Quelldateien von Systemen erscheinen. Meistens
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sind es Funktionen, Rückgabewerte oder häufig verwendete Methoden, wie Getter oder
Setter. Grundsätzlich ist auch zu beachten das Klone nicht nur getrennt in unterschied-
lichen Dateien voneinander existieren. Sie können miteinander in der gleichen Struktur
verflochten sein. Bei diesen Verschlungenen Klonen überlagern sich die Fragmente dann
teilweise aber nicht vollständig [KH01b]. Abschließend beschreibt die Überdeckung von
Quellcode (Coverage) den prozentualen Anteil von kopierten Quellcode und stellt ein ska-
lierbares Maß zur Bestimmung von Redundanzen, die aus der Evaluierung von Software
hervorgehen [MNK+02].

3.2 Ursachen der Entstehung

Abhängig von der Analyse und Filterung können durch unterschiedlichste Ursachen eine
Vielzahl potentieller mehr oder weniger sinnvoller Klone bei der Analyse von Quellcode
bestimmt werden. Im letzten Abschnitt wird dieses durch die Beispiele aus Abbildung 3.1
verdeutlicht. In diesen beiden Codefragmenten können durch lexikalischen Analyse zehn
potentielle Klonpaare beziehungsweise Klonklassen ermittelt werden. Um besser zwischen
den Falsch-Positiven Klonen dieses Beispiels differenzieren zu können, werden in diesem
Abschnitt einige Ursachen bei der Entstehung von Codeklonen zusammengefasst.

3.2.1 Klone zur Überwindung von Einschränkungen

Im letzten Abschnitt wurde bereits die Deklaration von Methoden, Funktionen und Va-
riablen, als Ursache für mögliche Klonpaarungen genannt. Diese Merkmale werden stark
vom verwendeten Programmierparadigma und deren Idiomen beeinflusst. So ist beispiels-
weise die Wiederholung von Datenstrukturen beziehungsweise elementarer Programmlo-
gik bei Programmiersprachen ohne Vererbung oder generische Datentypen (Templates)
unvermeidbar [BRJ05]. Auch mit Mechanismen, wie der Vererbung können Codeklone
nicht ausgeschlossen werden. Bei der Arbeit an großen Systemen ist nicht jeder mit dem
gesamten Quellcode vertraut. So existiert für jede Software, die nicht komplett neu Im-
plementiert wurde eine Historie, in der sich beispielsweise Speicherstrukturen, sowohl
intern als auch extern durch Dateiformate oder Schnittstellen für den In- und Export
von Daten weiterentwickelt haben. Diese veralteten Strukturen bestehen für Abwärts-
kompatibilität aus Gründen des Supports oft weiter. Parallel zur Software wird auch
die verwendete Programmiersprache gegebenenfalls um neue Konzepte weiterentwickelt.
Mit diesen Konzepten werden in der Sprache beispielsweise Optionen angeboten, die
bei der ursprünglichen Implementation nur durch die Nutzung von Redundanzen in die-
ser Sprache realisierbar gewesen sind. Ferner werden sie wegen der bereits bestehenden
und getesteten Funktionalität nicht verändert, um Arbeitszeit und andere Kosten zu
sparen. Diese Klonpaarungen können sehr unterschiedlich ausfallen. So bieten objektori-
entierte Programmiersprachen Interfaces an, bei denen die potentiellen Fragmente sehr
klein sind und als Klasse die Aufrufe dieser Schnittstellen repräsentieren. Des Weiteren
spielt auch der Programmierstil eine wichtige Rolle. Programmierer nutzen nach Kim et
al. [KBLN04] bereits existierenden und scheinbar fehlerfreien Quellcode durch einfaches
Kopieren und Einfügen an der gebrauchten Stelle, um schnelle Fortschritte zu erzie-
len. Mit zunehmender Komplexität der Problemstellung und abhängig von verfügbarer
Zeit können Refactorings erfolgen um Klone zu reduzieren und diese beispielsweise im
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Fall von ganzen Funktionen oder Prozeduren über die Nutzung Interfaces auszulagern.
Dieses Verhalten erhöht auch die produzierten Codezeilen (Lines of Code) (LOCs) pro
Stunde, ein einfacher und umstrittener Ansatz zur Bestimmung der Produktivität des
Programmierers. Dabei wird jedoch die Qualität der Algorithmen nicht berücksichtigt.
Heutzutage wird er unter anderem aus diesen Gründen als mangelhaft erachtet [ED07],
was seinen Einsatz durch das einfache Zählen der Zeilen nicht ausschließt.

3.2.2 Zufällige Klonentstehung

Sehr ähnlich zu den in Abschnitt 3.2.1 beschriebenen Klonen, die bei der Überwin-
dung von Einschränkungen helfen, ist die Gruppe der Zufällig entstandener Klone. Diese
scheinbar zufällige Ähnlichkeit lässt sich sowohl auf die bereits angesprochenen Namens-
konventionen zurückführen, als auch unbewusstes Verhalten beim Programmieren, so
dass sie quasi unbeabsichtigt generiert werden. Mit ansteigender Komplexität einer Soft-
ware steigt auch die Wahrscheinlichkeit mit der ein Entwickler Methoden beziehungs-
weise Modelle wiederverwendet, die ihm durch ähnliche Erfahrungen bei Arbeit bereits
vertraut sind. Ein Beispiel sind ungeplante Erweiterungen für die keine Schnittstellen
definiert sind, jedoch mit existieren Methoden und Funktionen interagieren müssen. Ge-
nauso generiert das Überladen von Methoden in der objektorientierten Programmierung
ähnliche Duplikate. Andererseits werden sich wiederholende Aufrufe von Interfaces oder
abstrakten Methoden ebenfalls als Codeklone erkannt, weshalb ein aufwendiges Refac-
toring des Quellcodes zu Beseitigung von Codeklonen erst bei hoher Komplexität ange-
strebt werden sollte. Auch bei der Nutzung von Bibliotheken aus verschiedenen Quellen
können Namenskonflikte durch in ihrer Funktion und Arbeitsweise völlig unterschiedliche
Operationen ausgelöst werden.

Bei diesen Codeklonen besteht laut Jürgens et al. [JDH10], die Besonderheit das
erhebliche syntaktische Unterschiede möglich sind, mit den Nebeneffekt, das aktuelle
Klonerkennungswerkzeuge bisher nur ca. 1% von ihnen identifizieren. Erhebliche syntak-
tische Unterschiede treten ebenfalls bei unterschiedliche Implementierung von Model-
len nach etablierten Standards, wie beispielsweise dem relationalen Datenbankschema
von Codd [Cod70], auf. Abseits von diesem speziellen Beispiel existieren neben weiteren
Standards ebenfalls Quasistandards wie Architekturmuster. Von diesen Muster spielt
beispielsweise das Client-Server Modell in der vernetzten Welt der Gegenwart sicher
ebenfalls in der Zukunft eine sehr wichtige Rolle, das zeigt sich bereits bei der vielfachen
Implementierung durch verschiedene Entwickler die im weiteren Rahmen auch als Klone
betrachtet werden könnten. Allerdings ist zu beachten, das Performance und Qualität
der Implementierungen variieren können. Zwar bilden sich bei Benchmark-Contests, wie
SIGMOD1, durch die gezielte Implementierung eines algorithmischen Problems Klone
nicht zufällig aus. Allerdings zeigen diese Wettbewerbe, das Leistungsuntersuchungen
ebenfalls für zufällige Codeklone mit einer bestimmten Varianz interessant sein könnten.
Abschließend sei auch darauf hingewiesen das diese Standards an die sie beinhaltenden
Systeme angepasst werden, und nicht mehr eins zu eins dem Muster entsprechen müssen.

1http://www.sigmod.org/
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3.2.3 Wartungsvorteile durch Klone

In der Feature Orientierten Programmierung können Klone durch die Planung in der
Entwicklung und das Design von Artefakten und deren Features reduziert werden. Dies
gilt insbesondere dann, wenn der Fokus nicht mehr auf einem System liegt, sondern
auf mehreren Produkten der gleichen Domain verlagert wird, da gleiche Funktionalitä-
ten durch Features systemübergreifend zusammengefasst werden. Andererseits werden
für die Auswahl von spezifischen Features Anweisungen benötigt, die in den einzelnen
Varianten die Funktionen des Features aktivieren oder deaktivieren [SAK10, GLRS10].
Die notwendigen Präprozessor-Anweisungen, wie #ifdef in der Programmiersprache C,
können wiederum neue Codeklone bilden.

Mit der Hilfe von Redundanzen wird beispielsweise in Verteilten Systemen die Ausfall-
sicherheit gewährleistet. Außerdem erlauben sie eine Parallelisierung von Teilprozessen
mit dem möglichen Nebeneffekt einer Performancesteigerung. Im Beispiel eines Data-
Warehouse-Systems, das verteiltes Arbeiten unterstützt, können auf der Ebene der In-
frastruktur beispielsweise Schnittstellen zur Kommunikation mit Legacy-Datenbanken
mehrfach für unterschiedliche Standorte vorhanden sein. Auf niedriger Abstraktionsebe-
ne sind neben den redundanten Daten, die in verteilten Datenbanken ein Arbeiten selbst
beim Ausfall von Verbindungen zu einzelnen Standorten gewährleisten, sowohl Kontroll-
funktionen als auch das Datenbankschema redundant verteilt, um das Bearbeiten dieses
Datenbestand intern und verschränkt auf Bestandteilen der gesamten Datenbank zu or-
ganisieren

Erlaubt ein Programmierparadigma keine Bibliotheken oder Anwenderschnittstellen,
können mit Hilfe von Copy&Paste-Fragmenten aus frei verwendbarem Quellcode auch
Fehlerquellen reduziert werden. Untersuchungen haben gezeigt das mit zunehmendem
Lebensalter die Fehlerwahrscheinlichkeit in langlebigem Code sinkt [GKMS00]. Durch
wiederholte Prüfung können nicht berücksichtigte numerische Besonderheiten in Funk-
tionen genauso ausgeschlossen werden, wie banale Tippfehler bei einer Neuimplementie-
rung.

3.2.4 Software-Entwicklung mit erwünschter Klongenerierung

Da etablierte Softwaresysteme immer weiterentwickelt werden, muss der Support exi-
stierender Veröffentlichungen und die Verbesserung durch neue Funktionalitäten Hand
in Hand vonstatten gehen. Um dieses auch bei gravierende Veränderungen garantieren
zu können, werden bei der Software-Entwicklung Mechanismen, wie das Forking, ange-
wendet. Dadurch können für Neuerungen Subsysteme abgespalten und in einer Sandbox-
Umgebung weiterentwickelt und getestet werden [KG06].

Die Entwicklung von Software kann sich auch in Kooperationen von Organisationen
oder Unternehmen zur Etablierung von Standards abspielen. Dadurch findet das Forking
nicht mehr nur innerhalb von Subsystemen einer einzelnen Firma statt. Die Anpassun-
gen beispielsweise von Treibern an eigene firmenspezifische Hardware, erzeugt aus Forks
eigenständige Derivate. Diese können jederzeit eigenständige Lebenszyklen entwickeln
und selbst nach dem Ende der kooperativen Arbeit weiterbestehen. So stammen Code-
klone zwischen Unix beziehungsweise Linuxderivaten von Gemeinsamenkeiten in ihrer
evolutionären Entwicklung ab [YMKI05].
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Abschließend können in dieser Gruppe ebenfalls die Bausteine von generischen Pro-
grammierumgebungen gelten, da diese Baukastensysteme mit dem Ziel konzipiert sind,
Programme möglichst einfach aus standardisierten Komponenten zu erstellen. Als ein
Beispiel für diese Baukastensysteme können Content-Management-Systeme für die Ver-
waltung von Internetpräsenzen genannt werden, die je nach Komplexität unterschiedliche
Zielgruppen ansprechen. Die Gemeinsamkeit bei diesen Systemen liegt bei einer Pro-
duktion eines für Rechner interpretierbaren Formatierungsgerüstes zur Darstellung von
Daten die in Datenbanken gespeichert sind. Dabei kann das Gerüst nicht nur auf Grund
der Formatierungen von anderen abgegrenzt werden, sondern auch wegen Veränderung
in Standards, die beispielsweise aus sicherheitstechnischen Erwägungungen resultieren.

3.2.5 Unerwünschte Klongenerierung

Die bisherigen aufgelisteten Ursachen zur Entstehung von Codeklonen beschreiben diese
als mehr oder weniger gewollte Nebeneffekte in der Software-Entwicklung. Das entspricht
aber nicht immer der Wahrheit. Deshalb sollte die in der Literatur selten betrachtete Un-
erwünschte Klongenerierung nicht ignoriert werden, und sei der Vollständigkeit halber
hier kurz skizziert. Die Copy&Paste-Methode wurde bereits in Kapitel 2.2 beschrieben.
Sie kann aber auch nicht gewollt sein oder gar illegal sein, wenn diese gezielt auf nicht
dafür lizenziertem Quellcode angewendet wird. Metasprachen, wie HTML erlauben je-
dem Einblick in die Programmierung von Webseiten, allein durch den Aufruf der Seite
[LPF02]. Andererseits reicht kompilieren von Quellcode nicht zum Schutz vor ungewollter
Analyse aus. In diesem Zusammenhang spielt Reverse Engineering eine erhebliche Rolle.
Es ist jedoch ein kritischer und ebenfalls differenzierter Blick beim Einsatz notwendig, da
das geistige Eigentum von Quellcode nicht immer nur bei dessen Entwickler liegt, oder
aber durch Reverse Engineering erst Analysen von Urheberrechtsverletzungen möglich
gemacht werden. Die rechtliche Auslegung kann jedoch sehr stark variieren. Dabei hängt
die Interpretation nicht von den Lizenzen der Quelle ab sondern ebenfalls von deren
potentiellen Auflagen für eine Nutzung und deren Einhaltung. Allein wegen der in vielen
Ländern unterschiedlichen juristischen Auslegung von Urheberrecht soll dieser Einblick
das Problem aufzeigen. Eine weitere Differenzierung der gesetzlichen Auslegung bezie-
hungsweise Bewertung der Maßnahmen ist jedoch weder ein Bestandteil dieser Arbeit
noch ihr Ziel.

3.3 Klassifizierung von Codeklonen

Das Hauptziel bei der Klonerkennung ist das Auffinden von Klonpaarungen deren Frag-
mente so viele gemeinsame LOCs beziehungsweise lexikalische Einheiten (Tokens) wie
möglich gemeinsam haben oder aber semantisch identisch sind [DBFF95]. Dadurch wird
die Anzahl der Unechten Klone reduziert. Um dieses Ziel zu erreichen haben unterschied-
lichste Erkennungsansätze und Forschungsziele zu einer Typisierung von Codeklonen
geführt.

Die einzelnen Klontypen und ihre Merkmale werden im Folgenden erläutert. Zur bes-
seren Verständlichkeit soll das Codefragment aus Abbildung 3.2(a) und dessen veränderte
Kopie aus Abbildung 3.2(b) als Beispiel dienen. Für dieses Beispiel sind die zulässigen
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1 if (a >= b) {
2 c = d + b;//Kommentar A
3 d = d - 1;}
4 else
5 c = d + a;//Kommentar B

(a) Original Fragment aus dem Quellcode

1 if (a >= x) {
2 c = d + x; // Kommentar1
3 e = 1; // neue Anweisung
4 d = d - 1; }
5 else
6 c = d + a; //Kommentar2

(b) Veränderten Duplikat des Fragments

Quellcodebeispiel 3.2: Klassifizierungsstufen des Klontyps

Klonpaare auf einfache Anweisungen und vollständige Blöcke begrenzt, dadurch können
Falsch-Positive Klone bei der Beschreibung der Definition ausgeblendet werden, was die
Übersichtlichkeit unterstützt.

3.3.1 Klontyp I

Die einfachste Form der Klonerkennung basiert auf der Analyse der textuellen Ähn-
lichkeit. Dabei spielen Formatierungen des Textes durch Leerzeichen, Tabulatoren oder
Zeilenumbrüchen keine Rolle. Außerdem werden Kommentaren im zu analysierenden
Code ignoriert [UKKI02]. Der Programmcode der Fragmente muss aber identisch sein,
damit diese Exakten Kopien (Exact Clone) als Klonpaar erkannt werden.

Für das Beispiel in Abbildung 3.2 folgt aus dieser Definition das sich zwei Klon-
klassen mit jeweils einem Klonpaar bilden. Die erste Klonklasse (grün) entspricht der
Anweisung aus Zeile 3 der Abbildung 3.2(a) (3.2a_Z3) und der Zeile 4 in Abbildung
3.2(b) (3.2b_Z4). Die Fragmente in den jeweiligen Zeilen sind für dieses Klonpaar iden-
tisch und entsprechen somit dem Klontyp I. Die zweite Klonklasse wird durch das zweite
Klonpaar (gelbe Zeile) aus der Zeile 5 in Abblidung 3.2(a) (3.2a_Z5) und der Zeile 6 in
Abbildung 3.2(b) (3.2b_Z6) gebildt. Diese beiden Codezeilen unterscheiden sich zwar in
dem Kommentar, gleichen sich aber bei der Programmlogik. Die Strings der beschriebe-
nen Klonpaare unterscheiden sich zusätzlich zu den Kommentaren noch in der Belegung
der Variablen und bei der ausgeführten Operation, weshalb sie nach der Definition dieses
Klontyps nicht in einer gemeinsamen Klonklasse zusammengefaßt werden können.

3.3.2 Klontyp II

Das wesentliche Merkmal dieser Beinahe Klone (Near-Miss Clones) [BYM+98] besteht
in einer Lockerung der strikten Definition des Klontyps I. Im speziellen erlaubt die De-
finition Veränderungen im Code einerseits an Bezeichnungen von Variablen, sowie Lite-
ralen und anderseits bei den verwendeten Datentypen. Dadurch werden Codeklone mit
syntaktisch gleicher Programmlogik aber unterschiedlichen Namenskonventionen oder
Datentypen erkannt.

Für das Beispiel in Abbildung 3.2 bedeutet das eine Veränderung und ein anwach-
sen der zweiten Klonklasse (gelbe Zeile), die mit der neuen Zeichenkette „c = d + . . . ;
//Kommentar . . . “ verallgemeinert beschrieben werden kann. Dabei ist zu beachten, das
der Teilausdruck „. . . “ als ein Platzhalter dient, um wie in diesem Fall unterschiedliche
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Klonklasse Klonpaare

1 ::= [(3.2a_Z2, 3.2b_Z2), (3.2a_Z5, 3.2b_Z6),
(3.2a_Z2, 3.2a_Z5), (3.2a_Z2, 3.2b_Z6),
(3.2b_Z2, 3.2a_Z5), (3.2b_Z2, 3.2b_Z6)]

2 ::= [(3.2a_Z3,3.2b_Z4)]

Tabelle 3.1: Klonpaarungen am Quellcodebeispiel 3.2 für den Klontyp II

Variablennamen zu erlauben und eine zusammenhängende Blockstruktur zu garantie-
ren. Die Unterschiede in den Kommentaren die werden bereits durch den Klontyp I
vernachlässigt und spielen wie Formatierungen keine Rolle bei einer Analyse. Hingegen
wird durch die Abstraktion der Variablenbezeichnung des zweiten Summanden die Paar-
bildung ausweiten. Eines der neuen Klonpaare in dieser Klasse bildet sich aus Zeile 2
der Abbildung 3.2(a) (3.2a_Z2) und Zeile 2 der Abbildung 3.2(b) (3.2b_Z2). Weiterhin
garantieren die transitiven Eigenschaften der Äquivalenzrelation jede Kombination mit
den bereits in existierenden Klassen vorhandenen Codefragmenten. Dadurch beinhal-
tet diese erweiterte Klasse (alle blauen Zeilen) auch Klonpaare die nicht nur zwischen
dem Original und der Kopie bestehen sondern auch Codeklone innerhalb des selben
Codefragmentes. Zusammengefasst ergeben sich zwei Klonklassen die insegesamt sechs
Klonfragmente beinhalten, die wiederum 7 Klonpaarungen bilden können. In Tabelle 3.1
werden diese Klonfragmente in ihren Paarungen für jede einzelne aufgelistet. Die direkte
Gegenüberstellung mit den Daten des Klontyp I dokumentiert eine Verbesserung der
Klonerkennung in der ersten Klasse durch den Ausbau dieser mit zwei neu gefundenen
Klonfragmenten. Die zweite Klasse (grün) bleibt unverändert zum ersten Klontyp.

3.3.3 Klontyp III

Mit einer weiteren Lockerung der Definition des Klontyps II, um mehr Variabilität zwi-
schen den Fragmenten eines Klonpaares zu erlauben, entsteht der Klontype III. Dieser
Klontyp führt zu den Lücken behafteten Klonen (Gapped Clones) [UKKI02], bei denen
eine textuelle und syntaktische Ähnlichkeit in den Fragment trotzdem noch gewährlei-
stet sein muss. Dazu gewähren Klone dieses Typs zusätzlich zu den bisher beschriebenen
Manipulationen des Quellcodes auch strukturelle Änderungen. Das heißt Anweisungen
dürfen verändert, hinzugefügt und sogar gelöscht werden. Eine Folge dieser Codeabwei-
chungen kann zu Lücken in den Fragmenten führen. Außerdem wird durch diese offene
Definition des Klontyps die Transitivität der Äquivalenzrelation nicht mehr gewährlei-
stet. So bilden sich Klonklassen und ihre Paarungen auf Grund von definierbaren Schwell-
werten für die Ähnlichkeit der Klonfragmente. Bei ungünstig gewählten Schwellwerten
hat das den Effekt, das entweder die Verteilung von Klonfragmenten über mehrere Klas-
sen erfolgt, wenn nicht sogar nur Teilfragmente von Klonen erkannt werden [BKA+07].
Oder aber die Anzahl der Falsch-Positiven Klone nimmt erheblich zu und dadurch ergibt
sich eine sehr schlechte Genauigkeit bei der Klonerkennung.

Prinzipiell führt das berücksichtigen von strukturellen Änderungen zu einer verbes-
serten Klonerkennung. Das Erlauben der Veränderung einer Anweisung, führt in dem
Beispiel aus Abbildung 3.2 dazu das Zeile 3 in dem Duplikat der Abbildung 3.2b ignoriert
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werden kann. Die bisher gefunden Klonfragmente werden als Teilklone erkannt, und ver-
worfen. Original beziehungsweise Kopie repräsentieren strukturell einen sehr ähnlichen
jedoch nicht identischen If-Else-Anweisungsblock in der gleichen Programmiersprache.
Die beide Teile der Abbildung 3.2 formen jeweils ein eigenständiges Klonfragment und
bilden ein einziges Klonpaar aus, das die einzige Klonklasse darstellt.

Bei präziser Klonerkennung haben derartige erkannte Strukturelemente neben der
Reduktion der Klonmenge einen weiteren Vorteil. Designänderungen beziehungsweise die
Anwendung von Refactoring-Techniken in einem Softwaresystem [Sch07], beispielsweise
zur Generalisierung von Funktionen, können effizienter über erkannte Muster umgesetzt
werden als bei vereinzelten Anweisungen [BJ05].

3.3.4 Klontyp IV

Ein bisher mehr theoretischer Spezialfall stellt der Klontyp IV dar. Bei diesem Ansatz
geht es ausschließlich um die semantische Ähnlichkeit von Funktionalitäten. Wenn die
Implementation eines Algorithmus einmal sequentiell und ein anderes mal rekursiv er-
folgt ist, sind die zwei Codefragmente lexikalisch nicht mehr vergleichbar, obwohl beide
semantisch eine identisch Operation ausführen. Mit der Herangehensweise ist eine Co-
deklonerkennung nicht nur unabhängig vom Programmierstil in einer Sprache auch über
unterschiedliche Programmiersprachen und -paradigmen vorstellbar. Des Weiteren kann
dieser die Transitivität der Äquivalenzrelation ebenfalls, wie beim Klontyp III, nicht
gewährleisten. Die Ermittlung derartiger Klone kann beispielsweise durch eine Black-
Box-Analyse der Funktionen erfolgen. Bei dieser müssen die Eingaben ebenso wie die
Ausgabedaten der Funktionen abgeglichen werden. Automatisierte Erkennungsansätze
erfordern viel Hintergrundwissen bezüglich des Systems und eine sehr aufwendige manu-
elle Überprüfung aller gewonnener Daten [JDH10].

3.3.5 Beziehungen der Klontypen

In der Klassifizierung der Klontypen wird durch Reduzierung der Einschränkung die
Menge erkennbarer Klone stufenweise erweitert. Dabei kann das Mengenverhältnis zwi-
schen den unterschiedlichen Typen formal wie folgt zusammengefasst werden:

Typ I ⊆ Typ II ⊆ Typ III ⊆ Typ IV

Mit steigender Anzahl des Klontyps wächst die Menge möglicher Codeklone, wobei
alle kleineren Klontypen deren Ordnung kleiner ist als die des Ausgewählten Teilmen-
gen dieses Typs repräsentieren. Zur Erkennung der Klonpaarungen reicht es selbst beim
Typ I nicht aus, die Fragmente zeilenweise zu vergleichen, da Manipulationen an der
Formatierung extrem variieren können. Im einfachsten Fall ändern Zeilenumbrüche das
Layout, während sich in Ausnahmefällen die Zeichenkodierung des Codes unterscheiden
kann. Für eine Auswertung ist immer eine Codetransformation erforderlich. Der einfach-
ste Fall nach Johnson [Joh93] besteht in der Darstellung von Zeichenketten, als Punkt-
oder Streudiagrammen. Aus diesem Grund werden bei der Erkennung von Codeklonen,
Methoden des Compilerbaus angewendet, um Rohdaten für die eigentliche Analyse zu
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Zeichenketten
(Quellcode)

Token-
folge

lexika-
lisch

Syntax-
baum

syntak-

tisch
Attributierter
Syntaxbaum

seman-
tisch

Typ IVTyp III Typ IITyp I

Verarbeitungszustände des Quellcodes durch einen Compiler

Abbildung 3.1: Klontypenbeziehung in Verbindung zu Syntaxanalyse von Compilern

liefern. Die einzelnen Klontypen erfordern mit Zunahme ihrer möglichen Varianzen un-
terschiedliche Verarbeitungszustände aus der algorithmischen Analyse, die ebenfalls bei
der Verarbeitung von Quellcode durch Compiler durchlaufen werden.

Die lexikalische und syntaktische Analyse erfolgt bei Compilern in mehreren Phasen,
die als Ausgangspunkt in der Erkennung von Codeklonen genutzt werden können. Aus-
gehend von quasi omnipräsenten Zeichenketten beispielsweise aus einzelnen Zeilen des
Quellcodes bei denen Kommentare vernachlässigt werden, lassen sich Codeklone vom
Typ I bestimmen. Nach einer lexikalischen Analyse der Zeichenketten sind Tokenfolgen
ohne Formatierungen oder nutzerspezifische Variablennamen gegeben. Dadurch ermög-
lichen die Token eine Identifierzierung von Klonpaaren des Klontyps II [Bak95]. Fer-
ner lassen sich aus Tokenfolgen Suffix-Bäume erstellen [Ukk95], deren Speicherstruktur
Platz sparende und effiziente Stringvergleiche ermöglicht. Außerdem wird zusätzlich eine
präzisere Lokalisierung der Klone realisierbar, die im Vergleich zur groben Einteilung
nach LOCs wegen ihrer Abhängigkeit von Zeilenumbrüchen nur bedingt aussagekräftig
ist. Dazu skaliert sich die Klonlänge aus der Anzahl von strukturell zusammenhängen-
den Tokens, deren genaue Position durch die Kombinationen der LOCs und der Rei-
henfolge der Einträge in Suffix-Bäumen abgeleitet werden kann. Erfolgen zusätzliche
Compilerbautechniken, wie die syntaktische Analyse der Token entstehen Syntaxbäume
[BYM+98]. Diese verfügen über genügend Informationen um Muster des Klontyps III zu
erkennen. Allerdings können semantische Daten beispielsweise von der Programmierspra-
che, oder einer alternativen Darstellung des Baums als Graph der Optimierung dienen
[KMM+96, KH01a, MLM96]. Zusammenfassend sowie stark vereinfacht steigt sowohl
der Aufwand und die Komplexität bei der Vorverarbeitung des Quellcodes und seiner
Analyse als auch die Sprachabhängigkeit zur untersuchten Programmiersprache bei der
Analyse mit jeder einzelnen Erweiterungsstufe der Klontypen I bis III. Dabei wird konti-
nuierlich die Präzision verbessert, während die Fehlerrate sinkt, da Teilfragmente auch in
unterbrochenen Strukturen erkannt werden können. Beim Klontyp IV steigt die Komple-
xität noch weiter an. Allerdings ist dieser Typ nicht mehr an eine Sprache eine bestimmte
Programmiersprache gebunden.
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3.4 Evolution von Codeklonen

Bei der evolutionären Analyse einer Software werden unterschiedliche Versionen bezie-
hungsweise Zustände aus mehreren Phasen des Lebenszyklus eines Produktes untersucht.
Dass heißt eine der ausgewählten Versionen, die Älteste, bildet eine einheitliche Basis
für die Untersuchung. Ausgehend von dieser Basis entwickeln sich die anderen Versionen
während des iterativen Verlaufes in der Evolution des jeweiligen Produktes von einem
Zyklus zum Nächsten. Dabei zeichnen vier Möglichkeiten der Zustandsveränderung die-
sen Wandel aus. Die Zustände gelten ebenfalls im Vergleich für nicht direkt aufeinander
folgende Versionen und beschreiben die Veränderungen am Quellcode:

• Hinzufügen von neuen Programmcode

• Veränderungen in der Struktur des existierenden Programmcode

• Löschen von existierenden Programmcode

• Programmcode existiert unverändert zwischen den verglichenen Versionen

Meta-Informationen zur Beschreibung der Zustände und ihrer Veränderungen sind fester
Bestandteil von allen aktuellen Versionsverwaltungssystemen. Sie können teilweise auto-
matisch erfasst werden, sind aber nicht standardisiert und bei verschiedenen Systemen
in unterschiedlichem Umfang verfügbar.

Bei der Klonerkennung ohne Evolution werden neue Klonpaare entweder einer be-
reits existierenden Klasse zugeordnet oder es wird eine neue Klasse erstellt. Dieses Klas-
senbildungsschema in Verbindung mit den aufgelisteten Zustandsänderungen kann sich
wesentlich auf die Evaluation bei der evolutionären Analyse auswirken. In Abhängigkeit
von der Versionsverwaltung und der Art der Extraktion des Quellcodes für die jeweiligen
Versionen aus dem System, können identische, unveränderte Dateien dieses Codes in un-
terschiedlichen Versionen mehrfach existieren. Eine reguläre Klonerkennenung liefert aus
einer Datenbasis mit mehrfach vorhandenen kopierten Dateien, ein sehr unübersichtliches
Analyseergebnis mit vielen Typ I Klonen, die den duplizierten Quelldateien entsprechen.
Durch die Duplikate kann so der Anteil von Codeklonen im Quellcode verfälscht werden.
Außerdem besteht keine Trennung zwischen einzelnen Produkten und der Anhäufung
der untersuchten Produktversionen.

Bei Erkennungswerkzeugen, die gezielt den Fokus auf die evolutionäre Analyse von
mehreren Versionen legen, werden deren Klonpaare und -klassen für jede einzelne Version
ermittelt. Dabei können doppelte und unveränderte Dateien unterschiedlicher Versionen
als komplette Klone angesehen werden, und werden je nach Interpretationsansatz als
mögliche Falsch-Positiven Klone gewertet. Des Weiteren spielt eine ungewollte Vermi-
schung der einzelnen Versionen im Analyseergebnis ebenfalls keine Rolle mehr. Kim et
al. haben die evolutionäre Verbindungen der einzelnen Versionen für Codeklone definiert
[KSNM05]. Dazu werden die Klonfragmente der unterschiedlichen Versionen miteinander
verglichen und bei einer Übereinstimmung durch eine Kante verbunden. Diese Kanten
repräsentieren die Klonzeitlinie (Clone Lineage), einen azyklischen Graph dessen Kno-
ten identische beziehungsweise ausreichend ähnlicher Klonfragmente sind, die aus un-
terschiedlichen Versionen stammen. Bei einer Darstellung dieses Graphen repräsentieren
die Linien etwaige Veränderungen am Quellcode. Wird das Konzept der Klonzeitlinie,
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dass auf Klonfragmenten basiert, auf die Klonklassen ausgedehnt, entstehen Verbin-
dungen zwischen den Klonklassen der einzelner Versionen. Diese verbundenen Klassen
bestehen aus mehrere Klonfragmenten von denen mindestens eines Bestandteil einer
Klonzeitlinie ist. Die Gesamtheit aller Klonzeitlinien und deren verbunden Klassen ist
als Klonstammbaum (Clone Genealogy) definiert. Aus einem Stammbaum können Pro-
grammierentscheidungen, wie das bilden von Forks oder die grundsätzliche Entwicklung
von Codeklonen abgeleitet werden. Die Abbildung 3.2 illustriert mehrere Klonstamm-
bäume, die sich aus der Evaluierung der Testdaten dieser Arbeit ergeben haben, anhand
des Prüfwerkzeuges Cyclone, welches in Abschnitt 4.3.3 in Verbindung mit den Zielen
der Arbeit erörtert wird. In der Abbildung werden Klonfragmente als Kreise und Klon-
klassen als Rechtecke dargestellt, wobei unterschiedlichen Graustufen der Klassen die
Ausprägung des Klontyps für die jeweilige Klasse repräsentieren.

Abbildung 3.2: Darstellung einer evolutionären Klonanalyse des Testfalls durch Cyclone2

Die nach der Evaluation gewonnenen Klondaten lassen sich in zwei disjunkte Grup-
pen aufspalten, wobei der Klontyp keine Rolle spielt. Einerseits gibt es die Flüchtigen
Klone, die innerhalb jedes Lebenszyklus von Software vorkommen, jedoch werden keine
langfristigen Beziehung zu anderen evolutionären Stufen beziehungsweise Versionen wäh-
rend der Analyse aufgebaut. Diese Gruppe von Klonen existieren entweder nur in einer
einzigen Version oder sie verschwinden nach ein paar Versionen. Andererseits existieren
die Langlebigen Klone bei denen Klonpaare und Klassen entweder über die unterschied-
lichen Versionen oder den gesamten Lebenszyklus miteinander verbunden sind. Diese
Lebensdauer resultiert entweder daraus das die Klone nicht verändert werden oder die
Änderungen erfolgen konsitent und erhalten so die notwendige Ähnlichkeit zur Bildung
von Klonpaaren und -klassen. Bei inkonsitenten Änderungen kann die Ähnlichkeit bei-
spielsweise zur Zuordnung der gleichen Zeitlinie oder gar für die Klonpaarung mit dem

2http://softwareclones.org/cyclone.php
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Verlauf der Evolution nicht mehr ausreichen.
Die Ursachen für diese evolutionären Unterschiede von Klonen können vielfältig sein.

Bedingt durch Eigenschaften der Programmiersprachen können sich Langlebige Klone
ungewollt bilden. Diese Beschränkungen des Implementierungsparadigmas lassen sich
wenn überhaupt nur schwer mit Refactoring-Techniken beseitigen. Zusätzlich ist mit
der Entstehung neuer Klonklassen zu rechnen, die wahrscheinlich in der Systemevoluti-
on ebenfalls Langlebig sein werden. Diese Klone zeichnen sich zumeist dadurch aus, das
Refactoring-Maßnahmen keinen Einfluss auf sie haben. Dafür spricht ebenfalls, das sie oft
die gewollten Klone repräsentieren. Wie bereits in Abschnitt 3.2.4 beschrieben, können
Redundanzen für eine Ausfallsicherheit des Systems sorgen. Auch Designentscheidungen
bei der Software-Entwicklung, wie die Separation von unterschiedlichen Programme-
benen können zu Langlebigen Klonen führen. Eine Trennung der Funktionalitäten des
Nutzerinterfaces von der Datenhaltung in einem Programm wäre ein Sicherheitsaspekte
der mit Schnittstellen Klone generiert.

Die Flüchtigen Klone verdeutlichen die Wichtigkeit der gezielten Auswahl aus den
verfügbaren Versionen für die Analyse. So können zur Beseitigung eines schwerwiegenden
Fehlers in einer Version eine Vielzahl von Klonen zum schnellen Debuggen mittels der
Copy&Paste-Methode eingefügt worden sein. Diese spielen in anderen Versionen aller-
dings keine Rolle, da der Fehler entweder noch nicht bekannt war oder beseitigt wurde
und die Methoden als toter Code aus dem Programm entfernt wurde.
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Kapitel 4

Konzept zur Varianzanalyse durch
Codeklon-Evolution

Nachdem die theoretischen Rahmenbedingungen abgeschlossen sind, folgt in diesem Ka-
pitel eine detailliertere Ausführung der Ziele dieser Arbeit, die durch die Motivation grob
umrissen wurde. Ferner leitet sich aus den Zielen die konkrete Problemstellung ab. Au-
ßerdem wird ein Untersuchungskonzept entwickelt, das sowohl auf den in Kapitel 2 als
auch in Kapitel 3 definierten theoretischen Fundament aufbaut. Die Realisierbarkeit des
Konzeptes wird durch eine Beschreibunge der Eingrenzung von hinreichenden Vorausset-
zungen und notwendigen Rahmenbedingungen ermöglicht. Diese Kriterien kennzeichnen
im Detail die Auswahl der für die Arbeit verwendeten Werkzeuge. Mit einer Einordnung
der Aussagekraft von Rohdaten erfolgt zusätzlich qualitative Einordnung der Datenva-
lidierung, durch einen Vergleich mit dem unifiedDiff-Format, einem der verbreitetsten
Vergleichstechniken. Davon ausgehend lassen sich die Grenzen der gegebene Datenba-
sis einordnen und Probleme sowohl für die Implementierung als auch reelle Nutzung
ableiten.

4.1 Anforderung der Arbeit

In der Arbeit wird ein einfaches Konzept zum Vergleich von Software-Systemen erstellt
und geprüft, bei dem die Entwicklungsgeschichte der jeweiligen Systeme eingebunden
wird. Das Konzept soll unter anderem deshalb einfach sein, da der Vergleich im lauffä-
higen System ohne irgendeiner Voraussetzungen in Form von Domänenwissen über die
Software-Systeme auskommen soll. Aus der Historie sollen Gemeinsamkeiten und Un-
terschiede aufgezeigt werden, aus deren Existenz und Verhalten die Grundlage für eine
effizientere Pflege und Wartung der Systeme hervorgehen könnte. In der Übersicht zu
Codeklonen in Softwaresystemen sind eine Vielzahl Ursachen (Abschnitt 3.2 ab Seite 21)
sowohl für deren unbeabsichtigte als auch vorsätzliche Entstehung aufgelistet. In dieser
Arbeit soll der Vorsatz jedoch keine vorrangige Rolle spielen, da das Auftauchen und
Verschwinden etwaiger Übereinstimmungen als grundsätzlicher Ausgangspunkt für je-
de Art von weiterführenden Analysen dient. So zeigt der Klontyp IV, das derzeit eine
syntaktische Ähnlichkeit zwischen Codefragmenten für die potentiell erfolgreiche Loka-
lisierung eines Klonpaares eine notwendige Bedingung darstellt, um ähnliche Funktio-
nalitäten trotz Änderungen und Anpassungen, ausfindig zu machen, die beispielsweise
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durch Refactorings in einzelnen Varianten entstanden sein können. Damit das in dieser
Arbeit angestrebte Konzept implementiert und getestet werden kann, müssen evolutio-
näre Klone beziehungsweise Klonzeitlinien in der Lebensspanne der Systeme festgestellt
werden. Außerdem strebt das Konzept eine Erweiterung bestehender Ansätze an, bei de-
nen entweder mehrere Systeme in einer Version miteinander verglichen werden oder die
Evolution eines einzigen Systems analysiert wird. Dazu muss die Klonerkennung Klon-
stammbäume ausfindig machen für die gilt, das deren einzelne Klonfragmente nicht nur
in mehreren Versionen sondern auch in unterschiedlichen Systemen enthalten sind. Um
das sicherzustellen, sollten als Ausgangspunkt ähnliche Systeme gegeben sein. Diese Sy-
steme können im Idealfall auf eine gemeinsame Wurzel zurückgeführt werden, damit die
Wahrscheinlichkeit für identischen oder zumindest ausreichend ähnlichen Quellcode groß
genug ist um Klonpaare zu bilden. Dass heißt die einzelnen Systeme werden beispielswei-
se durch die Copy&Branch-Strategie separat voneinander weiterentwickelt. Damit sollten
die zu untersuchenden Systeme für diese Arbeit aus unterschiedlichen Varianten mit ei-
genständiger Versionsgeschichte repräsentiert sein. Mit diesen Rahmenbedingungen ist
ausgehend von zwei Forks beispielsweise ein gezieltes Mergen vorstellbar, bei dem selbst
mit dem Systemen nicht vertraute Entwickler Konflikte auf der Basis der Referenzen
in die Evolutionsgeschichte lösen können. Alternativ können die Gemeinsamkeiten von
Langlebigen Codeklonen genutzt werden um aus einzeln entwickelten Systemen Features
abzuleiten, die als Grundlage für eine SPL-Plattform dienen. Die Flüchtigen Codeklo-
ne könnten Indizien beispielsweise für beseitigte Fehler bieten und erlauben die gezielte
Suche nach propagierten Fehlern über verschiedene Systeme hinweg, die eventuell nicht
vollständig beseitigt wurden. Ferner sollten sich durch die Versionshistorien der jeweili-
gen Systeme die Ursprünge von fehlerhaften genauso wie fehlerfreie Codeklonen bis zur
entsprechenden Quelle zurückverfolgen lassen, um deren Ursache im Kontext bewerten
zu können.

Der dafür erforderliche Ausgangspunkt basiert auf der freien Verfügbarkeit von Quell-
code aus mindestens zwei ähnliche Systemen, die jeweils den Zugriff auf mindestens ei-
ne ältere Version gewährleisten. Deshalb sind Versionsverwaltungssysteme wie Apache
Subversion (SVN), das einer Open-Source Lizenz unterliegt und daher für viele Open-
Source-Projekte eingesetzt wird, für die Suche nach Quellcodebeispielen prädestiniert.
Theoretisch sind auch andere Quellen denkbar, jedoch sollten bestimmte Eigenschaf-
ten mit diesem Versionsverwaltungssystem übereinstimmen. Dazu gehört vor allem die
atomare Speicherung der einzelnen Versionsstände, ohne die ein aufwendiges manuelles
zusammensuchen für jede einzelne Version in den zu evaluierenden Systemen notwendig
wird. Eine andere Eigenschaft die zusätzliche Möglichkeiten für die Analyse bietet, liegt
in der zentralen Speicherung aller Versionen, da ein Zugriff auf dezentral gespeicherte Da-
ten nicht gewährleisten werden kann und daraus folgend Analysen durch äußere Faktoren
beeinflusst werden. Abschließend ist zu beachten, das unabhängig von der Versionsver-
waltung Merkmale des Dateisystems, in dem der Quellcode implementiert wurde, die
Analyse beeinflussen können. Das heißt, ein Herunterladen von Linux-Quellcode kann
beispielsweise unter Windows nicht möglich sein, da Versionsverwaltungssysteme case-
sensitive Daten zwar verarbeiten können aber nicht automatisch das Dateisystem prüfen
oder daraus resultierende Konflikte harmonisieren.
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4.2 Ursprünge gefundener Codeklone

Mit der Zeit sind eine Vielzahl von Werkzeugen entstanden, die Methoden zum Ver-
gleich von strukturellen Daten beispielsweise über Strings am Computer anbieten. nge-
fangen beim einfachen Dateivergleich zweier Dateien mittels des unifiedDiff-Formats, der
sich auch auf gleiche Ordnerstrukturen erweitern lässt und mit einem einfachen String-
Matching auf Zeilenbasis arbeitet. Bis hin zu komplexen Versionsverwaltungssystemen,
deren Vergleichsambitionen sich über die evolutionäre Beziehungen zwischen unterschied-
lichen Versionen des selben Systems für die gleichen sich verändernden Daten hinausge-
hen. Das unifiedDiff-Format differenziert dabei auf Zeilenbasis in vier Kategorien:

• Hinzufügen neuer Daten

• keine Änderung an den Daten

• Modifikation der Daten

• Löschung von Daten

Dabei arbeiten die Werkzeuge in der Regel mittels direktem Vergleich von maximal zwei
beteiligten Ausprägungsformen der erlaubten Vergleichsobjekte. In einigen Fällen wird
auch ein 3-Wege-Vergleich unterstützt, der als Vergleich von einem Original mit zwei
Kopien durchgeführt wird. Aus dem Vergleich dieser zwei Objekte, die sich zueinander
kommutativ verhalten, ergeben sich wiederum vier mögliche Interpretationen durch das
Verhalten der jeweiligen Quellcodemengen dieser Objekte zueinander. Diese Mengen-
darstellung kann genutzt werden um das Verhältnis potentielle Codeklone einzustufen.
Bei der disjunkte Menge kommen keine Klone vor. Erste Überschneidungen zeigen sich
bei der Schnittmenge, wobei jeweils Teile beider Quellcodeausschnitte eine ausreichende
Ähnlichkeiten aufweisen oder sogar identisch sind. Mit ansteigender Ähnlichkeit können
Teilmengen entstehen, die eindeutig das eine Fragment als vollständige Duplikat eines
Teils des anderen ausweisen. Die letzte Steigerungsstufe repräsentiert die Gleichheit, bei
der ein Original und eine (fast) unveränderte Kopie angenommen werden können, wobei
die absolute Gleichheit vom zugelassenen Klontyp und den daraus möglicherweise resul-
tierenden Varianzen abhängig ist. Beispielsweise erlaubt der Klontyp III Lücken, deren
Größe variabel sein kann (siehe Kapitel 3.3.3).

Die Abbildung 4.1 verbindet diese Mengenbeziehungen mit den Differenzierungen
des unifiedDiff-Formates. So zeigt sich für den Fall, dass keine Änderungen vorgenom-
men wurden, nur die Gleichheit. Für alle anderen Einteilungen der Veränderungen am
Quellcode spielt die genaue Ausprägung in den Formen hinzufügen, löschen oder modi-
fizieren bei der Ableitung etwaiger Codeklone keine wirkliche Rolle, da bei dieser Diffe-
renzierung die Annahme gleichwertiger zu untersuchender Objekte impliziert ist. Diese
Objekte stehen für die Sicht des Originals und der bearbeiteten Kopie. Die Einteilung
der Veränderung innerhalb der bearbeiteten Kopie hängt vom Transformationsprozess
ab und kann in alle Abstufungen der Mengendarstellung überführt werden. Dabei lassen
sich die Transformationen einerseits in Abhängigkeit von der ursprünglichen Überein-
stimmung und andererseits dem Umfang der jeweiligen Veränderung differenzieren. So
kann durch das Löschen von abweichendem Quellcode in einer Menge dazu führen das
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Abbildung 4.1: Differenzierung von Gemeinsamkeiten durch Erweiterung des UnifiedDiff-
Modells um die evolutionäre Codeklonerkennung

die Gemeinsamkeiten mit der Anderen, die eine Teilmenge der ersten ist, ansteigen und
sogar eine Gleichheit herbeiführen. Die Umkehrung gilt für das Hinzufügen von neuem
Code, den beide Mengen gemeinsam haben. Ferner können bei der Modifikation von
gemeinsamen Code können auch alle Ähnlichkeiten beseitigt werden und nur disjunkte
Mengen zurückbleiben. Ein Nachteil dieses Betrachtungsansatzes zeigt sich bei der Ver-
schiebung von Quellcode sowohl innerhalb einer Datei, da der Zeilenbasierte Vergleich
den an der einen Stelle entfernten Code als gelöscht betrachtet und an der anderen als
neu hinzugefügt interpretiert. Eine genaue Zuordnung der Beziehung zwischen beiden
Veränderungen ist für die gezielte Auslagerung eines einzelnen Codefragmentes beispiels-
weise in andere Dateien nicht mehr nachvollziehbar. Alternativ zu Fragmenten können
beispielsweise in einige Versionierungssystemen umbenannte Dateien nicht mit identi-
schen vorherigen Versionen in Beziehung gesetzt werden und wurden scheinbar gelöscht
beziehungsweise neu hinzugefügt. Dieses Verlagerungsproblem greift die Klonerkennung
auf und findet Codeklone unabhängig von der Lokalisierung der Quelldaten in der zu
analysierenden Quellcodemenge. In Bezug auf diese Quelldaten kann wiederum eine Dif-
ferenzierung nach Gleichheit, Teilmenge oder Schnittmengen erfolgen. Die disjunkten
Fragmente spielen wegen dem Fehlen von weiter verwertbaren Daten bei der regulären
Klonsuche keine Rolle. Allerdings werden unter Berücksichtigung der Chronologie die
Veränderungen auch evolutionär abgewogen. Danach können sowohl konsistente als auch
inkonsistente Modifikationen einen Teil der Langlebige Klone beispielsweise durch ein
Refactoring zu Flüchtigen Klonen transformieren.
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4.3 Kriterien zur Gewinnung von Rohdaten

Zum Vergleich von Softwarevarianten durch die Evolution von Codeklonen wird der
Quellcode dieser Varianten aus unterschiedlichen evolutionären Zyklen benötigt. Vor
dem Hintergrund, das durch diese Arbeit neue Konzepte untersucht werden sollen, wird
für die Erkennung der zu vergleichenden Daten auf bereits existierende Software zurück-
gegriffen. Dazu spielen bei der Auswahl der verwendeten Software einige Faktoren, wie
die unterstüzten Klontypen des Erkennungswerkzeugen eine maßgebliche Rolle. Anhand
der Kriterien ist in dieser Arbeit die Auswahl auf das unabhängige Erkennungswerk-
zeug iClones gefallen. Die genauen Gründe werden genauso wie das daraus resultierende
Datenformat im Folgenden erörtert. Abschließend wird die Grundlage des Implemen-
tierungsansatzes sowohl aus den verfügbaren Möglichkeiten als auch einer angestrebten
Wiederverwertbarkeit des Konzeptes ermittelt.

4.3.1 Optimierungspotential des Klontyps

Klontypen

I II III IV

Klonfragmente aus Codebeispiel [3.2a_Z3] [3.2a_Z3] 3.2a_Z1-5 3.2a_Z1-5
[3.2b_Z4] [3.2b_Z4] 3.2b_Z1-6 3.2b_Z1-6
(3.2a_Z5) (3.2a_Z5)
(3.2b_Z6) (3.2b_Z6)

(3.2a_Z2)
(3.2b_Z2)

Anzahl der Klonfragmente 4 6 1 1
Anzahl der Klonpaare 2 7 1 1
Anzahl der Klonklassen 2::= ()+[] 2::= ()+[] 1 1

Tabelle 4.1: Verhältnis zwischen Klonpaarung, -typ und -klassen des Codebeispiels 3.2

Nachdem im letzten Abschnitt die Schwächen von unifiedDiff im Vergleich zu Co-
deklonanalyse aufgezeigt wurden, müssen an dieser Stelle ebenfalls auch die Grenzen
der Erkennungstechniken genannt werden. So ergeben sich in Abhängigkeit von der ver-
fügbaren Klassifizierung der evaluierbaren Klontypen unterschiedliche Angriffspunkte,
die bei mutwilliger Klongenerierung gezielt genutzt werden können um einer Erkennung
entgegenzuwirken. Ein einfaches Beispiel stellen Formatierungsänderungen dar, durch
die der Klontyp I umgangen werden kann. Das gleiche Problem zeigt sich ebenfalls bei
unbeabsichtigten Auto-Formatierungen, die bei dem unifiedDiff-Vergleichen in Versions-
verwaltungssystemen Merge-Konflikte generieren. Außerdem kann von der Annahme aus-
gegangen werden, das mit steigender Anzahl von Versionen und Systemen, ebenfalls die
Anzahl der potentiellen Codeklone ansteigt. Mit der im Abschnitt 3.2 erörterten Prä-
misse zur Differenzierung von Klontypen ergeben sich aus dem Beispiel der Abbildung
3.2 auf Seite 25 die Daten der Tabelle 4.1. Das kleine Beispiel offenbart die Bedeutung
einer Differenzierung in der Analyse, die sich mit der Betrachtung der unterschiedlichen
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Klontypen realisieren lassen und untermauert die Tragweite in Bezug auf die Vollstän-
digkeit der Daten. Die variierende Anzahl gefundener Klongruppierungen unterstreicht
schon in einem kleinen Fallbeispiel die Auswirkung von Teilfragmenten eines Klons als
potentielle Falsch-Positive Klone. Die sinkende Anzahl in den Klongruppierungen deutet
auf eine Verbesserung der Übersichtlichkeit in den Ergebnissen durch Reduzierung von
gefundenen Teilklonen mit zunehmenden Klontyp. Daraus folgend muss als ein wesentli-
ches Auswahlkriterium für das Klonerkennungswerkzeug der Umfang der verifizierbaren
Klontypen in Betracht gezogen werden.

1 int pythagoras(int a, int b) {
2 int tmp = 0;
3 int result = 0;
4 tmp = a*a;
5 result = b*b;
6 result = wurzel(tmp+result);
7 return result;
8 }

(a) Original Fragment

1 int pythagoras(int a, int b) {
2 int tmp = 0;
3 tmp = a*a;
4 int result = 0;
5 result = b*b;
6 result = wurzel(tmp+result);
7 return result;
8 }

(b) Manipulation des Originals

Quellcodebeispiel 4.1: Manipulation einer trivialen mathematischen Funktion

Das Beispiel in Abbildung 4.1 zeigt von einer zeitunabhängigen Programmlogik einen
identischen Quellcode. Allerdings stellt die Abbildung 4.1(b) ein manipuliertes Duplikat
des Fragmentes aus Abbildung 4.1(a), deren Zeilen drei und vier miteinander vertauscht
wurden dar. In diesem Beispiel findet die Transformation des Quellcodes auf strukturel-
ler Ebene statt, wodurch die vom Klontyp II erlaubten Veränderungen sowohl von den
Formatierung und Variablenbezeichnungen als auch der Varianz von Datentypen um-
gangen werden. Als Ergebnis dieser Manipulation können Klone des Typ II nicht mehr
vollständig verifiziert werden, wobei eventuell einige Teilfragmente wegen zu geringer
Länge gar nicht mehr referenziert werden. Die Vertauschung führt zu einer Lücke in der
Kopie, die je nach Größe noch vom Klontyp III akzeptiert wird. Die Größe der Lücke
hängt von der noch existierenden syntaktischen Ähnlichkeit nach einer Manipulation des
Quellcodes ab. Ferner ist bei der Klonerkennung ein bestimmter Grenzwert für Größe der
Lücke erforderlich um bei der Klassifizierung des Klontyps III qualifizierbare Daten zu
liefern. Daraus folgt das auch bei zu großen Lücken, die entweder durch reguläre Verän-
derungen entstanden sind oder gezielte Manipulationen repräsentieren, Zusammenhänge
zwischen Kopien nicht mehr nachvollziehbar sind. Allerdings stellen sie derzeit die zuver-
lässigste Prognose für Ähnlichkeiten dar. Ein weiterer Nebeneffekt der aus der Nutzung
des Klontyps III resultiert, führt zu einer Reduktion der Ergebnismenge. Durch die ge-
zielte Fokusierung auf möglichst vollständige Klone, wird die Datenmenge für potentiell
notwendige und zeitaufwendige manuelle Kontrollen relativ überschaubar gehalten.

4.3.2 iClones

Bisher findet die evolutionäre Analyse von Codeklonen scheinbar ausschließlich in der
Forschung statt. Außerdem sind zwar Informationen über die Arbeitsweise unterschiedli-
cher Erkennungswerkzeuge zu finden aber die Möglichkeit der Nutzung ist, wie bei Adar
und Kim [AK07], nicht gegeben oder erfordert den Einsatz von nicht genau definierten
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Investitionen. Göde und Koschke [GK09] bieten mit iClones1 eine Erkennungswerkzeug
an, welches für die wissenschaftliche Forschung frei verfügbar ist. Das Tool unterstützt
den Erkennungsprozess von Codeklonen im Programmcode der Sprachen Java, Ada,
C++ und damit auch C-Quellcode. Es unterscheidet die detektierten Klonfragmente bis
zum Klontyp III, die aus einer inkrementellen tokenbasierten Klonsuche hervorgegangen
sind. Durch seine Implementierung in Java kann es prinzipiell auf jedem Betriebssy-
stem eingesetzt werden. Außerdem erlaubt es über die traditionelle Analyse vereinzelter
Versionen hinaus die Betrachtung mehrerer Versionen. Dabei werden die Verbindungen
zwischen unterschiedlichen Versionen eines Systems als Referenzen ähnlich einem Poin-
ter ergänzend zu den regulären Analysedaten gespeichert. Dadurch können neben der
regulären Datenbasis die von den meisten Klonerkennungswerkzeuge geliefert wird, zu-
sätzlich die Erfassung, der für diese Arbeit wesentliche versionsübergreifende Verbindun-
gen, gewährleistet werden. Ausgehend von diesen Verbindungen lassen sich evolutionäre
Informationen, wie Klonzeitlinien beziehungsweise Klonstammbäume akkumulieren.

revision1 revision2 revision3 . . .

. . .

...\ basePath

Abbildung 4.2: Aufbauschema der vorgegebenen iClones Pfadstruktur2

Für die evolutionäre Analyse unterschiedlicher Versionen eines Systems müssen die
einzelnen Versionen nach einem vorgegebenen Schema in einer Verzeichnisstruktur ab-
gelegt werden. Dieses Schema wird in Abbildung 4.2 dargestellt. Es verlangt für jede
einzelne Revision eigenständige Unterordner in einen Arbeitsverzeichnis (basePath), der
von den Versionen als Referenz zu anderen Revisionen dient. An dieser Stelle sei je-
doch darauf hingewiesen, das die Reihenfolge der Versionen für das Programm sich aus
der lexikographischen Ordnung der einzelnen Verzeichnisse ergibt und vom Anwender
nur bedingt durch die Benennung der Versionsverzeichnisse beeinflusst werden kann.
Ein weiteres Problem dieses Werkzeugs liegt in dem für die Analyse notwendigen Ar-
beitsspeicher. Die Entwicklern schlagen für Untersuchungen mittelgroßer Systeme einem
Mindestwert von 4 GB vor. Der Speicherverbrauch hat bei Versuchen mit zwei Systemen
die jeweils zwei Versionen enthielten schnell 6 GB überstiegen und führte zu einem Ab-
bruch der Analyse wegen Mangel an ausreichendem Arbeitsspeicher. Ein Mittel um die
Speicherauslastung einzuschränken, besteht in der Reduktion von gefundenen Klonfrag-
menten durch Beseitigung identischer Quelldateien, die über die unterschiedlichen Ver-
sionen verteilt sind. Dazu können mehrfach vorkommende identische Quelldateien über
deren Hashwert erkannt werden. Das Programm benötigt für seine evolutionäre Analysen
nur Dateien die Veränderungen im Quellcode beinhalten, dass heißt in ihnen wurden Be-
standteile zur Implementierung hinzugefügt, gelöscht oder modifiziert. Die Evaluierung

1http://softwareclones.org/iclones.php
2Ordnersymbole von http://www.everaldo.com/crystal/ nach dem Crystal Clear Theme von Everal-

do Coelho (LGPL)
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eines Systems basiert dann auf dem Quellcode der unterschiedlichen Versionen als Da-
tenbasis und den kohärenten Veränderungsinformationen, die auch unveränderte Dateien
mit neuen Pfaden oder Dateinamen berücksichtigen sollten.

4.3.3 Das RCF-Datenformat

Die gewonnenen Klondaten werden von iClones im Rich Clone Format (RCF)-Daten-
format gespeichert [HG11], das in Abbildung 4.3 in vereinfachter Form dargestellt wird.
Bei diesem Format handelt es sich um ein Datenmodell mit dem die wesentlichen Er-
gebnisse der Klonerkennung aufgegriffen werden, um diese in einem selbstdefinierten
Standard zusammenfassen. Zu den Merkmalen gehören Informationen über untersuch-
te Dateien, deren Verzeichnisse und den von iClones zugewiesenen Versionen, die nach
dem Muster von Tupeln in Datenbanken organisiert sind. Auf Basis dieser Organisation
werden einzelne Objekte aus den Gruppierungen zu denen sowohl die Klonfragmen-
te mit der Positionsbeschreibung als auch die Gruppierung einzelner Ausschnitte des
Quellcodes zählen, mit Hilfe von Schlüssel- und Fremdschlüsselbeziehungen zu einan-
der referenziert. Die Speicherung der Reportdaten findet trotz der Speicher sparenden
und an Datenbanken angelehnten Struktur nicht in diesen statt, sondern erfolgt in bi-
nären Dateien. Dadurch soll über ein integriertes Meta-Datenmodell die Erweiterung
des vordefinierten Grundmodells ermöglicht werden. Diese potentielle Individualität ist
gemeinsam mit dem selbstdefinierten Standard, der aus dem Grundmodell resultiert,
die Basis für Projekte die separat zu dem Klonerkennungwerkzeug iClones entwickelt
werden. Zu diesen Projekten gehören der RCF-Viewer3, der die binären RCF-Daten je-
weils für die Funktionseinheiten in tabellarischer Form darstellt, und das Prüfwerkzeug
Cyclone4. Mit Cyclone wird zusätzlich zur Klonerkennung ein Visualisierungswerkzeug
angeboten, das die gewonnenen Klondaten in mehreren Perspektiven darstellt und die
Suche beispielsweise nach Falsch-Positiven Klonen unterstützt. Eine dieser Perspektiven
ist die in Abbildung 3.2 gezeigte evolutionäre Sicht.

Abbildung 4.3: Vereinfachte RCF-Datenstruktur5

3http://softwareclones.org/rcfviewer.php
4http://softwareclones.org/cyclone.php
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Ausgehend von dem Forschungshintergrund und der frühen Entwicklungsphase zeigen
sich Anomalien in der Auslegung des RCF-Datenformates. So sind von iClones generierte
IDs, die als Schlüssel in dem RCF-Datenmodell dienen, einerseits scheinbar nicht Null-
basiert andererseits tauchen Nullwerte bei den Fremdschlüsselwerten (ClientIDs) auf.
Diese Diskrepanz verstärkt sich durch eine inhaltlich abweichende Illustration der Daten
im direkten Vergleich zwischen Cyclone auf der einen Seite und dem RCF-Viewer auf
der anderen Seite. Der RCF-Viewer (Version 0.2 vom 13. April 2012) listet alle Attribute
auf, die durch iClones generiert werden. Cyclone stellt (Version 0.1.3 vom 02. September
2011) nur eine ID dar, die jedoch nicht mit der ID des RCF-Viewer übereinzustimmen
scheint. Nachprüfungen während der Implementationphase der Arbeit zur Fehleranalyse,
deuten darauf das Cyclone die ClientIDs irreführenderweise als IDs bezeichnet und die
eigentlichen IDs gar nicht visualisiert.

4.4 Das cloneStalker-Framework

Mit iClones und dem RCF-Datenformat existiert eine Umgebung zur evolutionären Ana-
lyse von Codeklonen, die Daten erheben, speichern und darstellen kann. Allerdings ist
es nicht auf die Untersuchung von mehreren Systemen ausgelegt. Zusammen mit den
beschrieben Unstimmigkeiten der einzelnen Programme, deren Ursachen in der Entwick-
lungsphase begründet ist und deren Weiterentwicklung durch eine physische und soziale
Distanz zu den Entwicklern nur schwer abzuschätzen ist, wurde die Entscheidung ge-
troffen mit den Werkzeugen nur Daten zu erheben und keine Analyse direkt auf RCF
auszuführen. Ein weiterer Grund mag bei der relativ begrenzten Verfügbarkeit freier Klo-
nerkennungswerkzeuge liegen, zumal die aktive Weiterentwicklung dieser Tools und deren
Ausrichtung wegen ungeklärter Fragen auf der Basis der aktuellen Forschung inklusive
der Finanzierungsfrage, die immer eine Rolle spielt, sich nur schwer ermessen lassen. Um
für diese Arbeit deshalb einerseits nicht bei Null anzufangen und andererseits das weitere
Nutzungspotential des Konzeptes selbst beim Scheitern oder gar Totalausfall des Daten-
lieferanten gewährleisten zu können, ist bei der Wahl des Implementierungsansatzes das
cloneStalker-Framework aufgegriffen worden. Dabei handelt es sich um Analysewerk-
zeug für Klonreportdaten, das an der Universität Magdeburg entstanden ist [Wal11].
Ein Kernmerkmal dieses Frameworks besteht aus der im Voraus geplanten Erweiterbar-
keit, mit welcher durch spätere Anpassungen beispielsweise ein automatisierter Vergleich
der Ergebnisse von verschiedenen Erkennungswerkzeugen analog zu der Arbeit von Bel-
lon et al. [BKA+07] realisierbar sein sollte. Der Fokus dieser Arbeit liegt jedoch nicht
bei diesen Erwägungen, da das Konzept neue Impulse, wie sie in den Zielen beschrieben
wurden sind, aufgreifen soll.

Aus dieser gewollten Erweiterbarkeit des cloneStalker-Frameworks kristallisiert sich
eine Gemeinsamkeit mit dem RCF-Datenformat heraus. Danach verfolgen beide das
Ziel ein gemeinsames Grundgerüst für die Daten aus so vielen Klonerkennungswerkzeu-
gen wie möglich zu liefern. Dadurch werden alle auf diesem Datengerüst arbeitenden
Erweiterungen beziehungsweise Produkten unabhängig von einer bestimmten Kloner-
kennung, indem diese Daten mit der Hilfe von einem Transformationsprozess an das
Gerüst angepasst werden können. Trotz der gemeinsamen Ziele der RCF-Daten und

5http://softwareclones.org/rcf.php
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startZeile Länge

gapSize

Codeklon(e)

Typ

Klonklass(en)

Name LOCs

Pfad

Quelldatei(en)

Klonreport

Abbildung 4.4: Erforderliche Daten für die cloneStalker-Analysen

des cloneStalker-Frameworks erfolgt die Umsetzung unterschiedlich. So generiert das
cloneStalker-Framework aus einem Klonreport Datenobjekte und arbeitet mit diesen.
Dafür setzt es eine Dateiliste mit Namen, Pfaden und Längenangabe voraus. Außerdem
werden gefundene Codeklone mit Lokalisierungsinformationen für weiterführende Ana-
lysen benötigt, diese können auch in Klonklassen gruppiert sein. Das Framework kann
für diese Arbeit allerdings nur als Fundament dienen, welches dazu beiträgt einheitliche
Rahmenbedingungen für etwaige Untersuchungen zu schaffen, wie beispielsweise die Cha-
rakterisierung der Eigenschaften von Codeklonen. Dieses Fundament des existierenden
Frameworks bedarf einiger Erweiterungen mit neuen Funktionalitäten, um erste evolu-
tionäre Analysen zu erlauben. Dazu zählen die Integration von evolutionären Daten in
cloneStalker , da diese bisher nicht erhoben oder gar untersucht werden. Außerdem muss
eine Differenzierung des Erkennungsberichtes vorgenommen werden, die bisher nicht not-
wendig gewesen ist, da dieser im Allgemeinen nur ein einziges System evaluiert. Bei den
durchzuführenden Differenzierungen müssen sich dann mehrere unterschiedliche Systeme
und Versionen gegeneinander abgrenzen lassen. In dem hier verwendeten alternativen An-
satz steckt eine Realisierbarkeitsanalyse, die das existierende evolutionäre Konzept von
RCF um mehrere neue Anwendungsfelder erweitern soll. Diese Erweiterungen werden als
wesentlicher Bestandteil dieser Arbeit detailliert im folgenden Kapitel 5 erörtert.
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Kapitel 5

Funktionalität des
cloneStalker-Frameworks

Nachdem das letzte Kapitel bereits die Voraussetzungen der Analyse für das eingesetz-
te Erkennungswerkzeug iClones eingegrenzt und erörtert hat, soll dieses Kapitel beim
Verständnis der Verarbeitung der Rohdaten helfen. Dazu werden die notwendigen Ver-
arbeitungsschritte erläutert, die sich aus der diskutierten Auswahl des cloneStalker-
Frameworks für die Analyse ergeben. Den Anfang bildet die Erfassung der Reportda-
ten, die danach mit zusätzlichen Meta-Informationen des Nutzers eine Transformation
durchlaufen, um analysiert werden zu können. Bei der eigentlichen Analyse erfolgt dann
eine Selektion und Aggregation aus der Datenbasis an deren Ende ein direkter Vergleich
ausgewählter Systemversionen geliefert werden soll.

5.1 Interpretation des iClones-Reportes

Das ursprünglichen cloneStalker-Framework kann RCF-Reporte nicht parsen und demzu-
folge die zum Arbeiten notwendigen Daten ebenfalls nicht interpretieren. Infolge dessen
ist eine neue Schnittstelle zum Auslesen und Konvertieren dieser Daten erforderlich. Au-
ßerdem fällt im direkten Vergleich der geschilderten Datengerüste von cloneStalker und
dem RCF-Datenformat als erstes die fehlende Unterstützung für die Behandlung von evo-
lutionären Informationen auf. Daraus folgt, dass das existierende Modell von cloneStal-
ker zwingend erweitert werden muss. In der Planung dieser Erweiterung kristallisierte
sich ein Konflikt zwischen den nicht vorhandenen Informationen über die Beziehungen
von Systemen und Versionen und den Ziel die Nutzung der anvisierten cloneStalker-
Erweiterung heraus. Es sollte so einfach wie möglich gestaltet sein, dass heißt es ist weder
Vorwissen über die zu analysierenden Daten noch längere Einarbeitungszeiten für eine
Nutzung des Frameworks einkalkuliert. Im Folgenden wird deshalb zuerst dieser Konflikt
analysiert und danach die sich ergebenden notwendigen Kompromisse geschildert. Ab-
schließend erfolgt eine Beschreibung der neuen Funktionalitäten anhand des erweiterten
Systemmodells.
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5.1.1 Konflikt aus den zu analysierenden Daten

Im letzten Kapitel wurde beschrieben das iClones für die evolutionäre Analyse eine
vordefiniert Verzeichnisstruktur voraussetzt, deren wesentlicher Aufbau nicht verändert
werden kann, da sonst keine stichhaltigen Daten erhoben werden können. Abhängig von
dem Dateisystem in dem gearbeitet wird sind case-sensitive Verzeichnisbennenungen
möglich die beispielsweise einmal mit ‘revisionXY’ und ein weiteres mal ‘RevisionXY’
lauten können, wodurch die chronologische Entwicklungsreihenfolge scheinbar lexikalisch
nachgebildet werden kann. Andererseits gilt das nicht automatisch für Algorithmen im
Computer, die anhand von Zahlenwerten in Zeichentabellen sortieren und somit separa-
te Bereiche jeweils für groß- beziehungsweise kleingeschriebene Alphabete bilden. Diese
Problematik verschärft sich durch eine Reflexion der vielen Möglichkeiten, die durch
unterschiedliche regionale und systemspezifische Codierungen des Zeichensatzes einen
extremen Arbeitsaufwand hervorrufen, wenn versucht wird die Reihenfolge von der Na-
mensgebung beeinflussen zu lassen. Als Ergebnis dieses Sachverhaltes findet eine Refe-
renzierung auf evolutionäre Verwandte (Vorgänger oder Nachfolger) nur direkt innerhalb
der Systeme oder an Systemgrenzen statt, dass heißt von der letzten Version eines Sy-
stems zur ersten eines anderen Systems beziehungsweise umgekehrt. Dieses Verhalten
stellt jedoch keinen Fehler im Erkennungswerkzeug iClones dar, zumal die in dieser Ar-
beit beabsichtigten Untersuchungen während der Implementation nicht absehbar waren.

claws2-1src claws3-9src

claws3-0src

syl2-0src

syl3-0src

syl3-2src

...\ basePath

Abbildung 5.1: cloneStalker-Interpretation des iClones Aufbauschemas

Ein anderer Ansatz der einerseits nebenbei die Übersichtlichkeit im Arbeitsbereich
unter den zu untersuchenden Systemen verbessert und andererseits bei nicht case-
sensitiven Dateisystemen notwendig wird, liegt in einer Verknüpfung aus Systembe-
zeichung und Versionsnummerierung für die Verzeichnisnamen. Dieser Ansatz wird in
Abbildung 5.1 am Beispiel der durchgeführten Evaluierung dargestellt. Für die Unter-
suchung mehrerer Systeme mit verschiedenen Versionen bedeutet das zwangsläufig eine
Vermischung dieser ohne Bezug zu einer realen Chronologie. Ferner kann keine automati-
sierte Separation der einzelnen Systeme erfolgen, da keinerlei Daten über das Verhältnis
der Versionen zu den nicht näher spezifizierten Systemen existieren. Die direkt mitein-
ander in Verbindung stehenden Versionen von Systemen können zwar zu Klonzeitlinien
transformiert werden. Jedoch ist eine verfeinerte Sicht in Bezug auf die Systeme nicht

0Datei- & Ordnersymbole von http://www.everaldo.com/crystal/ nach dem Crystal Clear Theme
von Everaldo Coelho (LGPL)
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möglich, es können lediglich Versionen unterschieden werden. Das zeigt sich auch wenn
versucht wird, die Daten mit Cyclone zu visualisieren, wobei das Prüfwerkzeug nicht
erkennen kann das die dargestellten Daten aus mehr als einem System stammen. Aus
dem ungeordneten Haufen von Versionen und Systemen kann demnach ohne zusätzliche
Informationen keinerlei Garantie sowohl für Verwertbarkeit als auch deren Aussagekraft
in Bezug auf den Fokus einzelner Systeme garantiert werden. Demzufolge stellen sich für
den Nutzer des Frameworks zusätzliche Anforderungen für die Analyse.

5.1.2 Realisierung der Analyseanforderungen

Abbildung 5.2: Meta-Datenmodell der Systeme mit zugehörigen Versionen

Damit in cloneStalker eine Differenzierung zwischen verschiedenen Systemen möglich
wird oder beispielsweise Schattierungen zwischen den evolutionären Lebensdauern von
Codeklonen aus der chronologischen Entwicklung überhaupt abgeleitet werden können,
ist die Integration zusätzlicher Meta-Informationen für die weitere Verarbeitung unum-
gänglich. Vor dem Hintergrund, das es sich bei den Versionen um spezialisierte Ausprä-
gungen eines Systems handelt, bietet es sich an diese Abhängigkeit bei der Modellierung
auszunutzen und beispielsweise durch Vererbung den Arbeitsaufwand für den Nutzer
so gering wie möglich zu halten. Das spielt vor allem eine Rolle wenn Untersuchungen
über sehr viele Versionen anvisiert werden, von denen jede einzelne mit einem System
referenziert sein muss. Obendrein hilft die Vererbung bei Vermeidung von Redundanzen,
die sich auch durch eine reduzierte Speicherauslastung bemerkbar machen. So erben die
Versionen alle Informationen aus den Systemen denen sie angehören. Ein weiterer Grund
so wenig Meta-Informationen wie nötig vom Nutzer abzuverlangen, basiert auf dem Ziel
auch für Nutzern ohne Domänenwissen den Weg zu ebnen um das Framework nutzen zu
können.

Die Abbildung 5.2 skizziert das Datenmodell für alle in das Framework integrier-
baren Daten, wobei jedoch nicht alle erforderlich sind um Analysen auf den Rohdaten
durchführen zu können. Für jedes System wird ein Name (systemName) und für jede
Version ein codeName als eineindeutiger Schlüssel benötigt, diese können frei nach be-
lieben vom Nutzer definiert werden. In dem Codebeispiel 5.1 werden diese Variablen
zum besseren Verständnis mit realen Daten konsolidiert. Das Beispielsystem trägt den
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1 ... <system systemName="Ubuntu" workPath="\..\Weg\zum\basePath"
2 repositoryKind="GIT"
3 description="Repository: git://kernel.ubuntu.com/ubuntu/ubuntu-<release>.git">
4 <version codeName="Precise Pangolin-Rel2" release="12.04.2" timeStamp="2013-02-14"
5 analysePath="basePath\ubuRevision12" description="LTS version">
6 </version>
7 <version codeName="Raring Ringtail" release="13.04" timeStamp="2013-04-25"
8 analysePath="basePath\ubuRevision13" previousAnalyzedVersionName="12.04.2">
9 </version>

10 ... <version ... ></version> ...
11 </system> ...

Quellcodebeispiel 5.1: Notwendigen Meta-Informatien zur Versions- & Systembeschreibung

Systemnamen Ubuntu, der ebenfalls der Produktbezeichnung entspricht und die ausge-
wählten Codenamen entsprechen wiederum der Entwicklungsbezeichnung der jeweiligen
Release-Branches. Über diese Schlüssel-Werte wird ausgehend von der ältesten Versi-
on, für die die Variable der vorhergenden Version (previousAnalyzedVersionName) nicht
belegt ist, eine Chronologie für jedes System anhand der referenzierten Codenamen auf-
gebaut. Mit Hilfe von dieser Chronologien ist zwar eine interne Versionsreihenfolge in den
verschiedener System festgelegt, aber sie können theoretisch auch den ersten Bestand-
teil einer universellen Zeitachse bilden. Die fehlerfreie Kombination dieser Metadaten
mit den Rohdaten aus der evolutionären Analyse setzt noch weitere Meta-Informationen
zwingend voraus und wird durch spezielle optionale Angaben unterstützt, die jedoch
vollständig sein müssen. Dazu zählen die richtige Referenz des Codenamens auf die in
der Analyse direkt vor dieser veröffentlichten Version, genauso wie der Verzeichnispfad
für das analysierte System (workPath) und der Analysepfad (analysePath) der Versi-
on, der die Version relativ zum Systempfad lokalisiert. Nachdem die Rohdaten mit den
nutzerdefinierten Meta-Informationen verzahnt sind, lässt sich zwar eine chronologische
Ordnung für die Versionen einzelner Systeme bestimmen. Allerdings kann die Ordnung
der Systeme nicht miteinander in Verbindung gesetzt werden. Die Option das zu Ändern
ist durch die vollständigen Ergänzung der Rohdaten durch die optionale Information des
Zeitstempels (timeStamp) gegeben, so dass eine universale Zeitachse über alle Versionen
und Systeme gebildet werden kann. Diese fundamentale Information ist jedoch obligato-
risch, da zwar eine Chronologie der Versionen in einem System vorausgesetzt werden kann
aber bei multiplen Software-Systemen keinerlei Garantie dafür besteht, das die chrono-
logischen Daten zueinander kompatibel sind. So könnte sich die Versionsreihenfolge nur
aus der Nummerierung der Versionen ergeben haben, wenn Informationen zur Reihen-
folge entweder nie gespeichert worden sind oder beispielsweise durch die Umstellung der
benutzten Versionensverwaltung verloren gegangen sind. Mit allen weiteren Angaben
können darüber hinaus ergänzende optionale Information in den Verarbeitungsprozess
integriert werden, mit deren Hilfe die gewonnenen Daten auch nach längerer Zeit noch
ohne Probleme interpretierbar sein dürften oder schlicht Wissen der Domäne für po-
tentielle weiterführende Verarbeitungsansätze in den minimalen Datenbestand integriert
werden kann.
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5.1.3 Erweiterung des cloneStalker-Datenmodell

Die Erweiterbarkeit des cloneStalker-Frameworks stellte im letzen Kapitel ein Kriterium
für seine Auswahl dar. Eine Konsequenz der Integration von Meta-Informationen spiegelt
sich in der Erhöhung der Komplexität des Frameworks wieder, das diese Daten verarbei-
ten und mit den Rohdaten in Verbindung setzen muss. Außerdem bedeutet das konkret
für den Nutzer zusätzliche Arbeit zur Generierung der notwendigen Meta-Informationen,
die die dargelegten Konflikte lösen. Daraus folgend steigt sowohl die Einarbeitungszeit
als auch Weiterverarbeitungszeit der Rohdaten. Andererseits bilden diese Erweiterungen
das Fundament für etwaige systemübergreifende Analysen. Trotz einer Reduktion der
Meta-Informationen auf die notwendigsten und wesentlichen Daten ist das Ausgangs-
schema unzureichend.

Anfang

Ende

startZeichen

endZeichen
Token

Codeklon(e)

Typ

Klonklass(en)

Name LOCs

Pfad

Quelldatei(en)

Arbeitspfad Analysepfad

codeName vorherigeVersion

Version(en)

systemName

System(e)

Klonreport

Abbildung 5.3: Evolutionär erweiterte cloneStalker-Daten

Ausgehend davon und zusammen mit den RCF-Datenformat ergibt sich ein neues
Datenmodell für cloneStalker das in Abbildung 5.3 skizziert wird. Die Konvertierung der
RCF-Daten in das Modell erfolgt über dessen Programmierschnittstelle (API). Dabei
kann das universell angelegte Ausgangschema von cloneStalker fast eins zu eins beibe-
halten werden. So bleibt beispielsweise der Aufbau der Quelldateien unverändert. Bei
den Codeklonen wird die optionale Variable von cloneStalker vernachlässigt, in der die
Größe einer potentiellen Lücke eines Typ III Klons angeben werden kann. Zur vollständi-
gen Integration des RCF-Datenformates werden die Anfangs- und Endposition im neuen
Modell gespeichert. Analog dazu werden ebenfalls Variablen für eine Bereichseingrenzung
der LOCs durch Zeichenpositionen aufgenommen, wobei diese Werte optionale RCF-Da-
ten darstellen. Die Integration dieser Daten kann bei späteren Analysen, beispielsweise
eine Darstellung von unterschiedlichen Klonen auf ein und der selben Codezeile ermög-
lichen. Auf Grund der internen Kontrollstruktur von cloneStalker, die Redundanzen aus
Überlappungen von Codeklonen filtern soll, um redundante Daten zu vernachlässigen,
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wird die Klonlänge aus der Differenz der Positionswerte ermittelt. Ergänzend wird die
präzisere Tokenanzahl ebenfalls gespeichert. Die allgemeine Gültigkeit der cloneStalker-
Implementation in Bezug auf Anfangs- und Endposition durch LOCs lässt sich jedoch
durch Angabe der jeweilgen Tokenwerte sofort ohne Probleme präziseren und umset-
zen. Bei den Klonklassen erfolgt weiterhin die Gruppierung ähnlicher Codeklone. Ferner
ergibt sich durch die feste Zuweisung des Klontyps eine bessere und vollständige Gra-
nularität, im Vergleich zu der vorher möglichen Ableitung des Klontyps III anhand von
gespeicherten Lückeninformationen.

Der bisher beschriebene Aufbau beziehungsweise die Erweiterungen des Ausgangs-
konzeptes gewährleistet die fehlerfreie Nutzung von RCF-Daten auch ohne evolutionäre
Information. Anhand der bisher beschriebenen evolutionären Erweiterungen der für clo-
neStalker erforderlichen Daten, wurde ebenfalls die Vollständigkeit des ursprünglichen
Datenmodells garantiert und durch zusätzliche Informationen ergänzt. Somit wird die
Evaluierungsfunktionen der übliche Klonsuche, eines Systems ohne Evolution weiterhin
unterstützt. Die wirkliche Neuerung in cloneStalker bildet die evolutionäre Gruppierung
in mehreren potentiell unterschiedliche Versionen. Diese Gruppen entstehen durch eine
Aufspaltung der Pfadinformationen der untersuchten Quelldateien in ein gemeinsames
Arbeitsverzeichnis in dem alle Versionen gespeichert sind (siehe Abbildung 4.2 auf Seite
39) und dem relativen Versionsverzeichnis innerhalb des Arbeitsverzeichnisses. Für die
Gruppierung in einem System werden die im letzten Abschnitt ausführlich beschrieben
Objekt-Referenzen benutzt, das gilt sowohl für die zeitliche Reihenfolge der Versionen
untereinander (in einem System) als auch die durch Vererbung festgelegte Zugehörigkeit
zu einem bestimmten System.

5.2 Differenzierung von gewonnenen Klondaten

Nachdem die Konflikte mit Eingabedaten geklärt sind und ein Verarbeitungsmodell für
cloneStalker definiert wurde, sind die Grundlagen für das eigentliche Thema, den Ver-
gleich dieser Informationen, geklärt. Um für diesen Vergleich ein Konzept abzuleiten,
wird im Folgenden erläutert wie dieses erweiterte Modell in die evolutionäre Codeklon-
analyse integriert werden kann. Dabei erfolgt eine Beschreibung der Verarbeitung dieser
Datenbasis. Abschließend werden mögliche messbare Werte aufgezeigt, die aus den neuen
Zusammenhängen für Interpretationen nutzbar sind.

5.2.1 Adaption von Klonstammbäumen in cloneStalker

Ausgehend von einer minimalen Konfiguration mit zwei Versionen in einem System für
potentielle Untersuchungen entspricht sowohl der evolutionäre Anteil für die einzelnen
Systeme als auch der direkte Vergleich von den Systemen noch dem normalen Vergleichs-
fall, der analog in einer Versionverwaltung zum Update oder aber dem Zusammenführen
von Branches mehr oder weniger unterstützt wird. Ausgehend von einer minimalen An-
ordnung für die anvisierte Exploration sind für eine Überkreuzung von Systemen und
deren Versionen eine mindestens Anzahl von vier Varianten erforderlich, miteinander
verschränkt werden. Bei diesen Varianten erfolgt wie bereits beschrieben eine Referen-
zierung zwischen den Varianten nur auf den von iClones vermuteten direkten Nachbarn.
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Daraus folgend müssen zur Bestimmung etwaiger Verbindungen entweder diese Referen-
zen über ihre Pfade durchlaufen werden oder eine effizientere Modelldarstellung adaptiert
werden. Dabei sollte dieses Modell den Speicher nur minimal belasten und ein Auslesen
von transitiven Verbindungen zwischen unterschiedlichen Klonfragmenten garantieren,
die unabhängig von einer durch Erkennungswerkzeuge festgelegten Reihenfolge sind. Die
Erweiterung des Datenmodells orientiert sich dabei an dem Grundschema von Klonzeitli-
nien und Klonstammbäumen. Das evolutionäre Schema adaptiert diese Gruppierung und
verknüpft die gefunden Fragmente einzelner Varianten analog zu den Klassen in Klon-
zeitlinien. Dabei ist zu beachten, das die Klonfragmente durch das Maß einer minimale
Ähnlichkeit mit einer Äquivalenzbeziehung korrelieren müssen, um als Klonklasse oder
in diesem Fall Zeitlinie zusammengefasst zu werden. Ausgehend von der Äquivalenzbe-
ziehung der Klone innerhalb einer Klonklasse, wird ebenfalls für die Klonfragmente einer
Zeitlinie die Transitivität angenommen. Daraus resultiert eine direkte Beziehung aller
Klonfragmente einer Zeitlinie miteinander, so dass jede Klonzeitlinie einem vollständigen
Graphen entspricht, dessen Knoten Codeklone referenzieren. Die Anzahl der möglichen
Kanten in so einem Graphen kann mit Hilfe der Dreieckszahl bestimmt werden:

∆n−1 =
(
n

2
)

= n(n−1)
2

Eine potentielle graphische Aufbereitung dieses Modells zur Visualisierung für den
Endanwender bedarf einem quadratischen Aufwand über die Anzahl der Elemente ei-
ner Zeitlinie. Außerdem formt das vollständige Modell Klonstammbäume aus. Diese
Klonstammbäume aggregieren unterschiedliche Klonklassen, die über mindestens eine
Klonzeitlinie verbunden sind. Des Weiteren werden ebenfalls Codeklonreferenzen von
Klonen ohne evolutionäre Verbindungen erfasst, die zu den betroffenen Klassen gehören.
In der Regel sind jedoch mehrere Klonzeitlinien in einen Klonstammbaum involviert. Da-
durch steigt die Anzahl der darstellbaren Verbindungen in Abhängigkeit mit der Menge
der Klonzeitlinien rapide an. Deshalb dürfen bei einer einfachen Graphendarstellung für
Endanwender nicht alle möglichen Kanten visualisiert werden, da sonst die bezweckte
Übersichtlichkeit durch die Fülle an möglichen Kanten unterminiert wird. Ein automa-
tisierter Ansatz zur Selektion setzt ferner eine vollständige Zeitachse voraus und muss
einerseits die Anzahl der visualisierten Verbindungen so gering wie möglich halten darf
dabei andererseits aber die Transitivität nicht vernachlässigen. Aufgrund der angreif-
baren Rangordnung bei der Sortierung mehrerer Software-Systeme überschreitet eine
optimierte Visualisierung der Daten den Umfang dieser Arbeit. Jedoch bieten unter der
Annahme einer vollständigen Zeitachse Algorithmen, wie der K-Nearest Neighbor mit
Grenzwerten Wege für die Selektion an. Allerdings beschränken diese wiederum die Aus-
wahl von untersuchbaren Systemen. Deshalb werden in dieser Arbeit die Kanten aus den
Rohdaten unverändert übernommen. Die Transitivität zur Evaluierung von Beziehungen
leitet sich aus den Kantenmenge der einzelner Klonzeitlinien ab. Ferner werden anhand
des theoretischen Datenmodells die ableitbaren Beziehungen differenziert und verfeinert.

In der Abbildung 5.4 wird dieses theoretische Modell ausgeformt, um die Auswirkun-
gen der Untersuchung von multiplen Systemen in Relation beschreiben zu können. Diese
erfolgen nach dem in Abbildung 4.1 auf Seite 36 dargestellten Entstehungsmuster. Dabei
werden zuerst Beziehungen zwischen den Systemen (rot beziehungsweise blau) einzelner
Zeitpunkte zur Bildung von Klonklassen ermittelt. Danach dienen diese als Ausgangs-
punkt für klassenübergreifende und zeitunabhängige Klonzeitlinien, die sich sowohl über



50 5.2. Differenzierung von gewonnenen Klondaten

t1:

t2:

t3:

t4:

t5:

Ze
it
ac
hs
e

®

¯

¯

®

±

³

²

Legende:
Klonzeitlinie
Klonfragment
Klonklasse
System1
System2

Text-Referenz

¬

­

­

°

t0

t∞

Abbildung 5.4: Theoretisches Klonstammbaum-Modell für multiple Systeme

verschiedene Zeitpunkte der Entwicklungsstufen als auch Klassen ausdehnen. Mit der
Erweiterung der Analyse auf mehrere Software-Systeme werden diese Systeme nach dem
gleichem Muster wie bei der Einzelsystemanalyse zusätzlich in das Ergebnis integriert.
Für den theoretischen Idealfall aus der Abbildung ergeben sich zwei mögliche Korrela-
tionen der Systeme zur Zeitachse. Im ersten Fall findet die Veröffentlichung zeitgleich
statt (t1 & t5). Während im anderen Fall die Systeme nur vereinzelt im Verlauf der uni-
versalen Zeitachse veröffentlicht werden (t2, t3 & t4). Im Allgemeinen ist ein Zeitpunkt
durch mindestens ein System definiert, wobei die Anzahl in Spezialfällen die Anzahl auf
alle involvierten Systeme ansteigen kann.

Alle Klonklassen, die kein einziges Klonfragment beinhalten, das Verbindungen zu
irgend einer anderen Klonklasse entwickelt hat (siehe Abbildung 5.4: ¬), können grund-
sätzlich als nicht evolutionär interpretiert werden. Es handelt sich dabei um erkannte
Codeklone beziehungsweise Klonklasen aus der regulären Analyse der jeweiligen Version
zu denen entweder keine duplizierten Fragmente in den anderen Varianten existieren oder
die notwendige Ähnlichkeit nicht ausreicht um eine Verbindung zu formen. Sobald Ver-
bindungen zwischen den unterschiedlichen Klassen existieren, ist eine Differenzierung zur
genauen Abgrenzung schon ohne die Betrachtung von mehr als einem Software-System
erforderlich. Den einfachsten Fall veranschaulicht die Ausgangssituation bei der evolu-
tionäre Abhängigkeiten innerhalb eines Systems (senkrechte Kanten ohne Bezeichnung)
existieren. Außerdem müssen nicht alle Klonfragmente einer Klonklasse Beziehung zur
anderen Klassen ausprägen (­), wobei die Anzahl dieser Verbindungen für kein Klonfrag-
ment begrenzt wird. Die einzige Ausnahme stellen mehrfache vorkommende Beziehungen
zwischen den selben Klonfragmenten dar, die nur einmal erfasst werden. Die dargestell-
ten Verbindungen können einerseits Gemeinsamkeiten unterschiedlicher Klonklassen in
einer einzigen Version aufzeigen (®), wobei jedoch die Ähnlichkeit nicht ausreicht um
alle Fragmente beider Klassen in einer einzigen zusammenzufassen. Andererseits sind
auch evolutionäre Klone denkbar, die theoretisch zeitnah beieinanderliegende Varianten
unterschiedlicher Systeme direkt verbinden (¯). In dem idealisierten Fall mit einer voll-
ständigen Zeitachse, bei der die Chronologie über alle beteiligten Systeme gewährleistet
ist, sind Flüchtige Codeklone durch die nicht vorhandenen Beziehungen (°) zu existie-
renden Fragmenten aus nachfolgenden Varianten sowohl des gleichen Systems als auch
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unterschiedlicher Systeme in dem Klonstammbaum. Jedoch können einmal verschwun-
den Klone nicht durch das inkonsistente Propagieren von Veränderungen trotz ihrer
Beseitigung zu späteren Zeitpunkten wieder neu in den Stammbaum eingeführt werden
(±). Analog dazu zeichnen sich konsistente Veränderungen durch ihr kontinuierliches
Verhalten aus und sie repräsentieren Indizien für Langlebige Codeklone.

Abseits von dem idealisierten theoretischen Modell, erlauben die von iClones gene-
rierten RCF-Daten beispielsweise in Cyclone keine Parallelisierung unterschiedlicher
Systeme auf eine Zeitpunkt. Außerdem verbindet die Zeitlinie die Systeme über die erste
Version des einen Systems mit der letzten Version des anderen (²), wie es bereits in
Abschnitt 5.1.1 ab der Seite 44 beschrieben wurde. Dieses Defizit spielt jedoch durch
das angewendete theoretische Modell keine wirkliche Rolle. Darüber hinaus erlauben die
RCF-Daten eine Referenzierung mehrerer Beziehungen eines Knoten zu angenommenen
direkten Vorgängen oder Nachfolgern (³).

5.2.2 Filterung der Datenmenge

Aus einer Menge von Klondaten, die womöglich evolutionäre oder systemübergreifende
Verbindungen beinhalten, müssen mehrere Stufen gefiltert werden, um einen Vergleich
über ausgewählte Versionen zu gewährleisten Bei der ersten Separation wird die Klon-
menge in zwei Gruppe aufgespalten. In einer der Gruppen sind alle Codeklone ohne
evolutionäre Referenzen, während sich in der anderen alle Fragmente mit Referenz befin-
den. Mit diesen quantitativen Informationen können Aussagen über die Notwendigkeit
der Modellierung von Klonstammbäumen nach dem Prinzip des letzten Abschnittes ge-
troffen werden. In einem konkreten Beispiel bedeutet das für eine leere Teilmenge von
evolutionären Codeklonen, das keine Verbindungen über unterschiedliche Versionen oder
System gefunden werden konnten. Daraus folgend können weitere Verarbeitungsschritte
der Datenmenge analog zur einfachen Codeklonanalyse über einzelne Systeme und oh-
ne Evolution erfolgen. Diese Weiterverarbeitung muss dann in Bezug auf die jeweiligen
Verzeichnisse der Varianten durchgeführt werden, da sonst die Kombination von nicht
in Relation stehender Daten schon durch die Quantifizierung des gesamten Quellcodes
verfälscht werden kann.

Mit einer nicht leeren Teilmenge der Codeklone, die über Referenzen zu anderen Ver-
sion oder Systemen verfügen, läßt sich das erweiterte Klonstammbaum-Modell algorith-
misch realisieren. Mit der daraus resultierenden unbegrenzten Anzahl von Stammbäumen
geht eine große Vielfalt von potentiellen Ausprägungsformen dieser Stammbäume ein-
her. Diese Variabilität betrifft die Anzahl von betroffene Versionen und erweitert sich auf
Systeme, um Verschränkungen von Codeklonen in mehreren Software-Systemen aufzuzei-
gen. Weitere Kriterien die unterschiedliche Schattierungen von Stammbäumen aufzeigen
spiegeln sich in der Anzahl von Klonzeitlinien, Klonklassen und Klonfragmenten dieser
Klassen, die entweder Beziehungen ausprägen oder nicht. Generell können diese Daten
jedoch nur Anhaltspunkte für eine Untersuchung liefern.

Separation favoritisierter Varianten

Damit der anvisierte Vergleich schnell und effizient erfolgen kann, wird mit den not-
wendigen Meta-Informationen, die der Nutzer definieren muss, ebenfalls die Möglichkeit
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1 ... <mapCouple>
2 <mapComponent codeName="Precise Pangolin-Rel2"></mapComponent>
3 <mapComponent codeName="Raring Ringtail"></mapComponent>
4 ...
5 </mapCouple> ...

Quellcodebeispiel 5.2: Meta-Informationen zur Selektierung der Vergleichsvarianten

angeboten die bestimmte Variantenkonstellationen zu definieren. Das Codebeispiel in
Abbildung 5.2 illustriert die dafür erforderlichen Information, die als Schlüssel dienen
und analog in dem Metamodell der Abbildung 5.1 auf Seite 46 belegt sind. Mit der
Auswahl von Vergleichspaaren sind über eine Liste von Varianten, die Codenamen der
Versionen referenziert. Dazu wird jedes Element der Liste auf Gemeinsamkeiten mit dem
ersten geprüft. Sich wiederholende Gegenüberstellungen, beispielsweise durch Kommuta-
tion der Partner werden übersprungen. Im direkten Vergleich von zwei Varianten werden
sowohl die Mengen der Stammbäume in Differenzmengen für jede Einzelne als auch
die gemeinsamen Schnittmenge spezifiziert. Über diese Mengen werden jeweils sowohl
die betroffenen Klonklassen als auch tangierten Quelldateien bestimmt. Mit deren Hil-
fe lassen sich beispielsweise Kreuzreferenzierungen zwischen unterschiedlichen Systemen
ermitteln.

Der Grund für diese Präferenzierung basiert auf der theoretischen Unbeschränkt-
heit der Anzahl von Varianten und der sich vervielfältigenden möglichen Vergleich-
spartner. Dabei gilt das weder die Anzahl der Versionen in einem System von dem
Erkennungswerkzeug iClones beschränkt werden, noch wird diese durch Erweiterungen
des cloneStalker-Frameworks begrenzt. Demgegenüber steht die Anzahl der Systeme die
ebenfalls unbeschränkt ist. In cloneStalker wird die Listendarstellung der Metadaten
ebenfalls in die Implementation übertragen. Indes werden die Systeme in iClones nicht
von Versionen unterschieden. Daraus folgend vervielfacht sich die Anzahl der möglichen
Variantenvergleiche sowohl durch die beteiligten Versionen als auch über mögliche Sy-
stem, die wiederum Versionen beinhalten können. Bei einer realen Analyse zeigen sich
die Grenzen einer speicherintensive evolutionären Klonerkennung jedoch bei der Verfüg-
barkeit vorhandener Ressourcen. In diesem Zusammenhang muss der Datenvorverarbei-
tungsprozess durch evolutionäre Klonerkennungswerkzeuge geprüft werden. So wird im
Fall von iClones empfohlen identische Dateien über ihren Hashwert zu ermitteln und
für eine Performance zu löschen. Das kann optional von dem Nutzer geschehen, ver-
fälscht aber die Untersuchung, da keine Fallunterscheidung der Duplikate bezüglich der
sie beinhaltenden Systeme getroffen wird. In dem Ergebnis werden danach keine komplett
kopierten Dateien mehr aufgeführt. Andere Erkennungswerkzeuge können diese Methode
ohne Wissen oder Einflussnahme des Nutzers ebenfalls praktizieren.
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Kapitel 6

Fallstudie

Mit dem in Kapitel 4 hergeleiteten Realisierungskonzept und dessen Umsetzung, die
im Kapitel 5 beschrieben wurden, sind die Grundlagen für eine erste Evaluierung des
entwickelten Ansatzes geschaffen. Diese Kapitel beschreibt einen Testfall und erörtert den
Auswahlprozess für das reale Beispiel. Ferner werden die aus dem Testfall hervorgehenden
Resultate interpretiert. Abschließend erfolgt eine Diskussion verwandter Ansätze durch
andere Arbeiten.

6.1 Evaluierungsbeispiel

Für eine Evaluierung mit realen Daten sind entweder wirtschaftlich relevante Daten oder
komplexe Systeme wünschenswert, deshalb erfolgten ersten Versuche Rohdaten zu gene-
rieren mit FreeBSD und dem Derivat DragonFlyBSD. Bedauerlicherweise verliefen diese
Versuche ergebnislos mit der Konsequenz einer längere Suche nach einem geeigneten Bei-
spiel für die Evaluierung. Im Verlauf der Suche haben sich die nachfolgenden Kriterien für
die Auswahl von Systemen zur Untersuchung in einem Testfall ergeben. An erster Stelle
müssen mehrere Systeme einer Domäne existieren. Diese sollten durch Bildung von Bran-
ches aus einem gemeinsamen Vorfahren abgeleitet sein. Andernfalls ist die Wahrschein-
lichkeit zu hoch, das keine Klone gefunden werden und die Funktionalität des Konzeptes
nicht getestet werden kann. Sofern mindestens zwei Systeme dieser Vorrausetzung ent-
sprechen muss von ihnen ebenfalls der Quellcode aus mehreren Versionen der jeweiligen
Entwicklungsgeschichte verfügbar sein. Dadurch wird die Suche schwierig, da die Kon-
zeptstudie nicht mit Verbindungen zur Wirtschaft angefertigt wird und kommerzieller
Code in der Regel nicht frei einsehbar ist. Die Auswahl wird so auf Open-Source-Software
eingeschränkt. Derivate von Betriebssystemen wie BSD oder Linux erfüllen zwar das Kri-
terium sind aber zu komplex um interpretierbare Ergebnisse durch eine speicherintensive
evolutionären Klonsuche zu liefern. Zwar ist auch eine partielle Analyse über ausgewähl-
te Komponenten denkbar, aber ausgehend von der Modular ausgelegten Struktur dieser
Betriebssysteme (Packages) sind keine vielversprechenden Daten zu erwarten. Über die
Alternative Android, einem stark reduzierten Linux-Derivat, zeigte sich zusätzlich ein
Problem mit den Datenquellen. So ist das Orginalsystem1 nach einer Registrierung über
GIT verfügbar. Allerdings sind die Varianten der Geräte-Hersteller entweder gar nicht

1http://source.android.com/source/downloading.html
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verfügbar oder nur als komprimierte Container-Dateien deren evolutionäre Verbindung
nicht nachvollzogen werden kann. Während der längeren Suche nach einem Beispiel als
Testfall erfolgte die Konzeptumsetzung und Fehleranalyse anhand eines generisches Da-
tenbeispiel aus den Musterdaten (wGet2) des Klonerkennungswerkzeuges.

Testfall: E-Mail-Clients

Mit dem E-Mail-Programm Sylpheed3 und dessen Fork Claws Mail4 konnten schließ-
lich alle Kriterien erfüllt werden, ohne Verluste von Daten durch Kompromisse, wie
der Abspaltung von Teilsystemen, riskieren zu müssen. Beide wurden in der Program-
miersprache C verfasst. Die gemeinsame Wurzel liegt im April des Jahres 2001 als der
‘Sylpheed-Claws’-Branch zum testen von neuen Features als einer frühen Alpha-Version
von Sylpheed gebildet wurde. Spätestens seit der Version 2.0 vom 7. November 2006
erfolgte mit der Umbenennung in Claws Mail die vollständige Abspaltung in einen se-
paraten Fork, wobei beide Codebasen nicht mehr miteinander synchronisiert werden.
Die Unterschiede zwischen beiden Programmen schließen aktuell sogar unterschiedliche
Versionsverwaltungssysteme mit eigenen Repositories ein.

Systeme

Claws Mail Sylpheed
GIT ¶ SVN

2.1 3.0 3.9 · 2.0 3.0 3.2
03-05-2006 02-10-2007 21-11-2012 ¸ 01-12-2005 08-07-2010 25-07-2012

213 225 230 ¹ 102 87 87
174.121 204.540 235.207 º 98.153 89.937 95.315
¶ ∼ Repository · ∼ Release ¸ ∼ Datum ¹ ∼ Dateianzahl º ∼ LOCs

Tabelle 6.1: Beschreibung Meta-Informationen des Evaluierungsszenarios

Die Tabelle 6.1 fasse ich die für die Evaluierung wichtigsten Meta-Informationen der
Programme zusammen. Außerdem werden die zur Analyse ausgewählten Versionen in
diesem Überblick aufgelistet. Aus den Systemen wurden jeweils drei stabile Versionen
selektiert. Angefangen bei frühen Versionen der Isolierung bis zum aktuellen Release.
Ausgehend von diesen Rohdaten können sowohl Gemeinsamkeiten zur Folgerung po-
tentielle Codeklone als auch Unterschiede für Varianzen in der Entwicklung nicht nur
innerhalb eines System sondern zwischen beide Programme erwartet werden. Bei der
Evaluierung wurde in der Konfiguration von iClones die minimale Klonlänge auf 100
Token gesetzt und Blockgröße muss mindestens 20 Token betragen. Ferner wurden die
Standard Transformationen zur Entfernung von Kommentaren, Initialisierungen von Ar-
rays und #include Anweisungen verwendet. Die Abgrenzung einzelner Methoden erfolgt
durch das Werkzeug mit der Hilfe von Separations Token.

2http://softwareclones.org/tutorial.php
3svn://sylpheed.sraoss.jp/sylpheed/
4http://git.claws-mail.org/
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6.2 Vorgehensweise

Ausgehend von den Rohdaten die vollständig eingelesen werden, sind Codeklone, Klon-
klassen, Quelldateien, Versionen und die unterschiedlichen System vollständig von den
Gesamtwerten durch cloneStalker quasi ungefiltert erfasst. Das Framework aggregiert
diese ungefilterten Rohdaten nach ihren Abhängigkeiten. So bestehen Systeme aus unter-
schiedlichen disjunkten Versionen oder Klonklassen aus Codeklonen die ebenfalls Dateien
zuzuordenen sind. Dadurch wird eine Abstufung der Granularität auf unterschiedlichen
Betrachtungsebenen ermöglicht. Mit diesen strukturierten Daten können auch ohne Be-
rücksichtigung von evolutionären Informationen Coverage-Werte über alle aufgezählten
Darstellungskategorien bestimmen.

Abbildung 6.1: Auswahl von Stammbäumen der Evaluierung in Cyclone

(0) ::= Claws Mail v2.1

¬ ::= Claws Mail v3.0

­ ::= Claws Mail v3.9

® ::= Sylpheed v2.0

¯ ::= Sylpheed v3.0

° ::= Sylpheed v3.2

(a) Cyclone Reihenfolge

t1: Sylpheed v2.0 = ®

t2: Claws Mail v2.1 = (0)

t3: Claws Mail v3.0 = ¬

t4: Sylpheed v3.0 = ¯

t5: Sylpheed v3.2 = °

t6: Claws Mail v3.9 = ­

(b) chronologische Ordnung

Abbildung 6.2: Variantenzuordnung zur Abbildung 6.1

Zur Vertiefung der Analyse und Integration der gewonnenen evolutionären Daten
wird die Menge der Quelldateien zur effizienteren Verarbeitung in Dateien ohne Klone
und Codeklon behaftete Dateien differenziert. Bei den Codeklonen der letzteren Datei-
en können durch iClones referenzen zwischen unterschiedlichen Varianten gespeichert
sein. Über die Referenzen können mit Klonzeitlinien und Klonstammbäume, wie sie eine
Auswahl der Evaluierung in der Abbildung 6.1 zeigt abgeleitet werden, die bisherigen
Aggregierungsmöglichkeiten um eine evolutionäre Ebene erweitert werden. Dabei ent-
sprechen die Klonzeitlinien (vollständige Linienzug) einer Aneinanderkettung von Co-
deklonen (Kreise), die ebenfalls in Klonklassen (Rechtecke) zusammengefasst werden.
Die Klonstammbäume beschreiben die Gesamtheit alle Klonzeitlinien die eine Kombi-
nation aus Klonklassen miteinander verbinden. Im Auszug der Evaluierungsergebnisse
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der Abbildung resultieren aus dieser Interpretation 12 Klonstammbäume und eine nicht
evolutionäre Klonklasse. Aus dieser Darstellung kann jedoch keine genaue Interpretation
der betroffenen Dateien erfolgen, allenfalls lassen sich die einzelnen involvierten Ver-
sionen (eigenständige Zeilen) ableiten. Abbildung 6.2(a) beschreibt als Legende die in
Abbildung 6.1 dargestellten Versionen und mit Abbildung 6.2(b) wird die Abweichung
der chronologischen Reihenfolge (von t1 bis zu t6) illustriert, die durch zusätzliche Meta-
Informationen von cloneStalker zugeordnet werden kann. Diese Versionen sind wiederum
Bestandteile der jeweiligen Systeme. Daraus folgt das alle Kanten die zwischen den Ver-
sionen von Claws Mail (0, ¬, ­) und denen von Sylpheed (®, ¯, °) partielle Klonzeitlinien
darstellen, die diese systemübergreifend miteinander in Verbindung setzen. Ausgehend von die
Vorgehensweise sind sich unterschiedliche Filterungen über die Kategorisierungen der Daten
realisiert:

• Existenz von Codeklonen

• Differenzierung der Codeklone nach evolutionären Existierenden Informationen (direkt
oder aus Teilfragmenten einer Aggregation)

• Sicht bezüglich der Granularität des Quellcodes (gesamter Code, Systeme, Versionen,
Verzeichnisse, . . . )

• Differenzierung von Gemeinsamkeiten und Unterschieden durch verschiedene Ebenen von
Klonstammbäumen und den relativen semantischen Verbindungen zu diesen Daten und
der daraus resultierenden Coverage

• Lebensdauer von Codeklonen

6.3 Ergbnisse und Interpretation

In diesem Abschnitt werden die Ergebnisse der Evaluierung dargestellt und interpretiert. Dazu
werden zuerst die einzelnen Varianten unter Vernachlässigung der Evolution differenziert. Mit
diesen Daten werden die leiten sich die Klonzeitlinien und Klonstammbäume ab, die danach
von ihrer Komplexität untersucht werden. Abschließend wird auf die Filterung der Datenmenge
eingegangen, die durch die Möglichkeit des direkten Vergleiches von ausgewählten Varianten
eine gezielte Granularität realisiert.

6.3.1 Einzelübersicht der Varianten

Der Umfang der durch eine Evaluierung kreierbaren Daten ist sehr stark abhängig von der An-
zahl, der zu untersuchenden Systeme, Versionen und resultieren Ähnlichkeit zwischen diesen.
Die im RCF-Datenformat gespeicherten Informationen werden auf unterschiedlichen Ebenen
verarbeitet, neu strukturiert und mit neu berechneten Daten ergänzt. Daraus ergeben sich unter-
schiedliche Betrachtungsansätze. Für eine schnelle und gezielte Einordnung der Daten beispiels-
weise auf das Potential eines Refactorings kann die Coverage genutzt werden. Die als Ergebnis
dieser Arbeit nicht mehr nur einzelne Varianten begrenzt ist sondern innerhalb einer Evaluation
mehrere evolutionäre Versionen auch aus unterschiedlichen Systemen in dieser Analyse direkt
gegenübstellen kann. Die Abbildung 6.3(a) zeigt Coverage für alle Varianten des Testfalls. Da-
bei ist zu beachten das die Coveragewerte nur Codeklone in der selben Version betreffen und
keine Aussagen auf die evolutionäre Veränderung berücksichtigen. Die Gegenüberstellung der
Varianten zeigt auch das einerseits der Anteil an Codeklonen mit zunehmenden Lebenszyklen
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des jeweiligen Systems zunimmt, jedoch auch wieder sinken kann. Andererseits ist zwischen
beiden E-Mail-Clients eine sehr unterschiedliche Ausprägung des Klonanteil zu beobachten, die
sich durch eine zwölf jährige getrennte Entwicklung in verschiedene Richtungen erklären lässt.
Diese direkte Gegenüberstellung kann vereinfacht werden. So kumuliert Abbildung 6.3(b) die
einzelnen Versionen der jeweiligen System und alle Systeme zu einer Coverage-Beschreibung
über alle Rohdaten. Die Kumulation dieser Daten kann ein Indiz bilden, um den Sinn eines
Refactorings abzuschätzen oder bei der Suche nach potentiellen Artefakten für eine SPL die
Tendenz zu der Variante lenken, die wegen der geringeren Redundanzmenge möglicherweise
Wartungsfreundlicher ist, da die Propagierung von Änderungen einfacher ist. Diese Änderun-
gen können sich durch Anpassung an neue Rahmenbedingungen oder Beseitigung von Fehlern
bemerkbar machen und beeinflussen dadurch beispielsweise die effiziente Pflege und Wartung
von SPLs (Application Engineering).

Claws Mail v2.1

Claws Mail v3.0

Claws Mail v3.9

Sylpheed v2.0

Sylpheed v3.0

Sylpheed v3.2
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Abbildung 6.3: Übersicht der Coverage durch gefundene Codeklone

Ausgehend von der sehr allgemeinen Beschreibung durch die Coverage-Werte können die
untersuchten Rohdaten auch über die Anzahl von Dateien, die entweder Duplikate enthalten
oder nicht, und dem quantitativen Verhältnis aus Klonklassen und Codeklonen in den unter-
schiedlichen Aggregationsstufen betrachtet werden. Die Abbildung 6.4(a) zeigt das absolute
Verhältnis dieser Werte über alle Rohdaten, wobei über die Hälfte der untersuchten Dateien
keine Duplikate beinhalten. Eine Aufspaltung dieser Gesamtansicht in die jeweiligen System, ist
in diesem Beispiel zusätzlich einer Filterung nach Referenz bezüglich der evolutionären Kloner-
kennung vollzogen wurden. Diese Filterung entfernt neben allen Klonklassen, die nur flüchtig
in einer einzigen Variante vorkommen, auch Quelldateien die entweder keine Verbindung durch
Codeklone zu anderen Versionen oder in andere System haben. Die resultierenden Daten zeigen
eine hohe variantenübergreifende Referenzierung, die sich aus dem Verhältnis der Dateien mit
Codeklonen und aller Dateien ergibt. Im Fall von Claws Mail liegt diese bei circa 17,37% der
Quelldateien aus allen Evolutionstufen. Dagegen ist die Referenzierung bei Sylpheed nicht so
hoch die Verteilung betrifft jedoch 57,97% aller Quelldateien und verteilt so die Kopien über
unterschiedliche Dateien.

Die quantitative Aufgliederung kann auch ohne Filterung erfolgen. So zeigt Abbildung 6.4(b)
die ungefilterten Daten aus Abbildung 6.4(a), die in diesem Fall in die unterschiedlichen Versio-
nen untergliedert sind. Dabei zeigt die feinere Granularität, dass die Anzahl der mit Codeklonen
behafteten Dateien bei Sylpheed im Mittel bei 53,5 liegt und die Gesamtanzahl mit steigender
Versionsnummern sinkt. Dahingegen steigen beide Werte für den Client Claws Mail mit den
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Abbildung 6.4: Quantitativer Überblick der Verteilung von Klonklassen & Codeklonen

Versionsnummern. Die dargestellten von Klonklassen und Codeklone zeigen analog zum Cover-
age eine Zunahme von Redundanzen über die Zeit die jedoch wie im Fall von den Versionen
Claws Mail v3.0 und Claws Mail v3.9 optimiert und reduziert werden kann.

6.3.2 Komplexitätsübersicht der Klonstammbäume

Vor dem Hintergrund einer evolutionären Codeklonanalyse steigt die Komplexität der Daten-
menge um eine zeitliche Dimension und fügt der Analyse neue Informationen vor diesem zeit-
lichem Kontext hinzu. In Abbildung 6.4(a) wurden diese Informationen bereits integriert und
durch die Filterung nach diesen evolutionären Referenzen, die Klonstammbäume und Klonzeit-
linien beschreiben, angewendet. Die reduzierten Datenmengen bilden den Ausgangspunkt für
eine optimierte Analyse. Darüberhinaus wird im Rahmen dieser Arbeit der Kontext ebenfalls
um die zusätzliche Dimension der unterschiedlichen Systeme erweitert. Aus diesen Zusammen-
hängen resultieren die nicht disjunkten quantitativen Werte der Abbildung 6.5. In Abbildung
6.5(a) werden die Daten für alle Versionen aufgelistet. Dabei weist die Abbildung Ähnlichkei-
ten mit der Abbildung 6.4(b) auf, die auf die erweiterte Darstellung des evolutionären Modells
basieren. Die Klonzeitlinien verbinden Codeklone und sind nicht mit ihnen identisch, selbst
wenn einzelne Werte übereinstimmen. Analog erweitern die Klonstammbäume die Aggregation
der Klonklassen und erlauben neben der Kombination evolutionären Beziehung auch ähnliche
Klassen in unterschiedlichen System in Beziehung zu setzen. Bei Evaluierungsversuchen wurden
im Einzelfall auch unterschiedliche Klonklassen einer Version verbunden, da die Ähnlichkeit zur
Bildung einer gemeinsamen Klonklasse nicht ausgereicht hat. Die Unterschiede zwischen beiden
Abbildungen werden bei den Dateien aufgezeigt, deren Anzahl immer kleiner ist als bei einer
einfachen Klonanalyse. Dadurch bietet die semantischen Informationen der Referenzen zu an-
deren Versionen oder Varianten eine Möglichkeit der Filterung von Quellcode, die beispielsweise
bei der SPL-Entwicklung den Arbeitsaufwand im Domain Engineering durch vorherige Selek-
tion des zu untersuchenden Codes reduzieren kann. Außerdem liefern die Dateien selber durch
ihren Namen und ihrer Lokalisierung im in der Verzeichnisstruktur weitere Informationen die
Rückschlüsse auf Funktionalitäten des kopierten Codes zulassen.

Eine weitere Verfeinerung zu der Filterung wird in Abbildung 6.5(b) dargestellt. Hier werden
neben den bereits mehrfach dargestellten Systemsichten und der Gesamtbetrachtung alternativ
die Daten berücksichtigt, die aus Klonstammbäume resultieren, die sich über mehr als ein ein-
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Abbildung 6.5: Quantitative Ausprägung der Klonstammbäume

zelnes System erstecken. In dieser Fallstudie bedeutet das konkret, das 78 Klonstammbäume die
insgesamt 231 Klonzeitlinien besitzen sowohl Dateien von Claws Mail als auch Dateien von Syl-
pheed systemübergreifend durch mindestens eine Zeitlinie pro Stammbaum miteinander verbin-
den. Daraus folgt grundsätzlich, das nicht alle Klonzeitlinien mehrere Systeme beziehungsweise
alle Systeme tangieren müssen aber eindeutig Ähnlichkeiten zwischen unterschiedlichen Syste-
men existieren. Diese Ähnlichkeit kann die Grundlage für eventuelle Merges von verschiedenen
Branches sein. Oder sie hilft bei der Selektion von gemeinsamen Features einer systemübergrei-
fenden SPL, die unterschiedliche Funktionalitäten verschiedener Systeme vereinen soll. Ferner
stellt sich aus der Abbildung 6.5 die Frage, ob es immer sinnvoll ist in der aktuellsten Version
nach Features zu suchen. So involviert die Version Claws Mail v3.0 ungefähr 66,62% aller Klon-
zeitlinien und 60,75% der ungefilterten Klonstammbäume. Durch die evolutionäre Geschichte
können die Veränderungen nachvollzogen werden und je nach Art der Versionierung automatisch
mit semantischen Information angereichert werden. In Abhängigkeit von der Art der Verände-
rung, beispielsweise die Aufspaltung von Methoden ohne algorithmische Veränderungen oder die
Beseitigung von Fehlern, und dem Alter der betreffenden Version sollte im Einzelfall abgewogen
werden. Erst recht, da die Umstellung von einer Systementwicklung einzelner Softwareprodukte
auf die Nutzung von SPLs ohne einen erheblichen Mehraufwand nicht zu realisieren ist.

6.3.3 Vergleich von Varianten

Mit den Klonstammbäumen wird eine spezielle Form der multiplen Vergleiche von Varianten
abstrahiert. Daraus folgt das mit jeder einzelnen Variante, die als Version oder System der
Analyse hinzugefügt wird, unter der Vorraussetzung einer existerenden Ähnlichkeit der Umfang
dieser Stammbäume anwächst. Ferner vermehren sich die quantitativen Ausprägungen der wei-
teren möglichen Aggregationen, wodurch die Übersichtlichkeit der Datenmenge trotz Filterung
sinkt. Deshalb wird über die notwendigen Meta-Informationen die Option angeboten gezielt
einen Vergleich zwischen zwei Versionen auszuführen. Kriterien für die Wahl der richtigen Ver-
sionen können sich beispielsweise aus Darstellungen, wie den Abbildungen 6.4(b) oder 6.5(a),
ergeben. Für die Analyse im Rahmen der hier vorgestellten Evaluierung wurden die aktuellsten
Versionen beider System ausgewählt. Die Abbildung 6.6(a) präsentiert die Schattierungen die
aus dem Vergleich der Versionsmengen hervorgehen. Dabei wird zwischen den Differenzmengen
der jeweiligen Versionen und der gemeinsamen Schnittmenge dieser Versionen unterschieden.
So ergeben sich in der Summe 39 gemeinsamen Dateien einerseits 21 aus Claws Mail v3.9 und
andererseits 18 aus Sylpheed v3.2. Die Klonstammbäume und Klonzeitlinien die nicht mit-
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einander geteilt werden, referenzieren jeweils auf Beziehungen die zu anderen Versionen oder
Systemen oder beiden Varianten ausgeprägt sind. Diese an dieser Stelle nur ausgezählten Re-
ferenzen können in den generierten Daten gezielt zurückverfolgt und kategorisiert werden, um
weiterführende Analysen zu ermöglichen.
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(b) Auslegung der Rohdaten

Abbildung 6.6: Filterungsmöglichkeiten & -verhalten von cloneStalker

Abschließend stellt die Abbildung 6.6(b) die von iClones generierten und von Cyclone in-
terpretierbaren Rohdaten gegenüber zu der evolutionären Interpretation dieser Daten durch
das cloneStalker-Frameworks. Die dargestellte Regression in den Daten resultiert aus der un-
terschiedlichen Auslegung der Klonstammbäume, die bei dem Analysewerkzeug jede gefundene
Klonklasse mit ihren Klonen einschließt. Während cloneStalker nur Stammbäume mit Refe-
renzen zwischen Codeklonen und deren Klonklassen akzeptiert. Aus dieser Filterung geht je-
doch kein Datenverlust zu den Ausgangsdaten hervor. Diese Differenzmenge sind separat ohne
Stammbaumreferenzen für vollständige Analyse wie dem Coverage aller Codeklone in einer
Version gespeichert. Allerdings erlaubt die relativ geringe Abweichung über alle Mengen die
Vermutung, das bei der Datenerhebung entweder die Gemeinsamkeiten durch die Evolution der
jeweiligen Systeme künstlich erhöht oder nicht alle Codeklone erfasst wurden sind.

6.4 Fazit

Die bisher geschilderten Daten aus der Evaluierung der beiden E-Mail-Clients, scheinen die
in den Zielen formulierten Annahmen bezüglich des Einsatzpotentials im Bereich der SPLs zu
bestätigen. Allerdings muss auf Grund der fehlenden Visualisierung der Datenmenge, wie sie bei-
spielsweise durch das erweiterte theoretische Modell der Abbildung 5.4 auf Seite 50 beschrieben
wurde, von einer effizienten und praktischen Nutzung in der jetzigen Form abgesehen werden.
Die Erklärung dafür ist nicht nur auf die bereits angedeuteten Komplexität der Visualisierung
dieses Konzeptes beschränkt sondern ist ebenfalls durch die verflochtenen Daten der verschie-
denen Granularitäten und Betrachtungsweisen begründet. So das weitere Verarbeitungsschritte
für gezielte Analysen erforderlich sind.

Bei der Implementierung wurde auf die Vollständigkeit des Datenmodell und Erweiter-
barkeit des cloneStalker-Framework besonderer Wert gelegt, um einerseits die Möglichkeit zu
gewährleisten weitere Erkennungswerkzeuge als Datenlieferanten nutzen zu können. Anderer-
seits entstehen durch den primären Einsatz von SPLs und Codeklonen in der Forschung neue
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Fragestellungen, die keine Änderung der Datenbasis erfordern, sondern nur neue Akkumula-
tionen dieser Daten benötigen, die als Funktionen in die Analyseumgebung integriert werden
können. So wurden bereits existierende Funktionalitäten bei der Auswertung der Daten nicht
berücksichtigt, da entweder die Verifizierung dieser Ergebnisse in den Datenmengen ohne ei-
ne graphische Unterstützung in der gegebenen Zeit nicht realisierbar gewesen ist. Oder eine
Aussagekraft einzelner Werte in der Masse an Informationen ohne Kontext keine Rolle spielt
beziehungsweise nicht mit dem Kontext der Problemstellung dieser Arbeit übereinstimmt. Zu
diesen Funktionen gehören:

• die Unterscheidung von Klonzeitlinien bezüglich der untersuchten Systeme in Langlebig
und Flüchtig.

• die Verfeinerung des in Abbildung 6.6(a) Vergleichs bis zu Gemeinsamkeiten und Unter-
schieden von verbundenen Codeklonen.

• die Coverage-Werte der kleineren Granularitätsstufen Dateien & Klonklassen.

• die konkrete Referenzierung auf bestimmte Objekte der quantitativen Aggregationen.

• die Kategorisierung auf nicht evolutionärer Ebene bei der Quelldateien mit Codeklonen
entweder Klonklassen mit anderen Dateien der selben Version teilen oder die vollständigen
Klonpaarungen der Klassen beinhalten.

• die Differenzierung der Klonklassen in die unterschiedlichen Klontypen.

Darüber hinaus sind weitere Ansätze realisierbar, wenn nicht sogar notwendig um die Kor-
rektheit der getroffenen Annahmen zu validieren. Zu diesen Ansätzen zählen die Differenzierung
von Klonzeitlinien analog zu den Klontypen von Klonklassen. Der Grund dafür beruht auf der
Annahme einer Transitivität der Codeklone in einer Klonzeitlinie in dem umgesetzten Konzept,
per Definition ist das für die Klontypen I und II gewährleistet, jedoch kann beim Klontyp III
dafür keine Garantie übernommen werden. Daraus folgend kann eine Überprüfung der transiti-
ven Ähnlichkeit von verbundenen Codeklonen aus Typ III Klonklassen einer Zeitlinie notwendig
sein, um stichhaltige Daten beispielsweise für semi-automatisierte Merges zur Verfügung zu stel-
len. Eine Möglichkeit diese Barriere zu beseitigen, besteht in dem direkten parsen der jeweiligen
Klone zur Bescheinigung der Konformität mit dem Modell.

Ein weiterer Schritt zur Realisierung des in dieser Arbeit beschriebenen Konzeptes und
verbesserten Fehleranalyse der angestellten Vermutungen durch eine umfangreiche Evaluierung
liegt bei der Erstellung einer durch intuitiven Abstraktionsebene für den Anwender. Wenn das
theoretisch Klonstammbaum-Modell als dafür als Vorbild dient, stellt bei steigender Anzahl
von Systemen auch die farbliche Differenzierung dieser Systeme ein neues Problem dar. Im
Idealfall erlauben die Abstraktionsebene eine stufenlose Selektion von den dargestellten Ebenen
ausgehend von den Versionen und Klonstammbäumen bis zu spezifischen Codeklonen und deren
Codezeilen.





Kapitel 7. Verwandte Arbeiten 63

Kapitel 7

Verwandte Arbeiten

In diesem Kapitel werden andere wissenschaftliche Arbeiten von unterschiedlichen Forschungs-
gebieten erörtert, die sich entweder mit dem Vergleich von Softwarevarianten oder der Analyse
von Codeklone über verschiedene evolutionäre Stufen auseinandersetzen. Dazu erfolgt ebenfalls
eine Abgrenzung zu den bisherigen Einsatzfeldern des verwendeten Klonerkennungswerkzeuges.

Clements und Northrop bezeichnen, bereits 2001 [CN01], die Codeklonerkennung als einen
rechenintensiven Prozess mit viel versprechendem Potential als Data-Mining Ansatz zur Be-
stimmung einer Produktlinienbasis aus einer geerbten Grundlage von Programmcode. Dabei
wird das Potential zur Ermittlung eines gemeinsamen Ursprungs aus der untersuchten Daten-
menge, das in SPLs übernommen werden kann, explizit hervorgehoben [BC02]. Dazu verweisen
sie speziell auf das kommerzielle Erkennungswerkzeug CloneDr1, von Baxter et al. [BYM+98],
das zwar Refactoringstrategien unterstützt aber die Evolution nicht in die Analysen involviert.
Außerdem zitieren sie Ira Baxter, der Copy&Paste-Verhalten als gängigen Implementierungs-
methode bezeichnet, bei der Entwickler sich die kopierten Methoden zwar nicht merken, aber
bei einer Referenzierung diese wiedererkennen und von der Funktionalität beschreiben können.

Diese Aussage von Baxter wird durch eine aktuelle explorative Studie von Dubinsky et
al. bestätigt [DRB+13]. Bei dieser Studie werden empirische Daten von Entwicklern die in
unterschiedlichen Rollen und Branchen arbeiten aus realen Projekterfahrungen gewonnen und
gegenübergestellt. Die gewonnen Erkenntnisse der Studie sollen helfen die Ursachen für die
Entstehung von Codeklonen innerhalb von industriellen SPLs besser zu verstehen.

n-Array Vergleich von Produktvarianten

Zu den Autoren der zuvor genannten Studie zählen auch Duszynski und Becker, die ebenfalls
Methoden untersuchen um Varianten von Systemen miteinander zu vergleichen und diese Er-
gebnisse zu visualisieren [DB12]. Die Suche nach Gemeinsamkeiten erfolgt dabei anhand von
ausgewählten Varianten die beispielsweise einer SPL entstammen können und berücksichtigt
die evolutionäre Entwicklung dieser Varianten nicht. Mit Hilfe von Diff-Vergleichen, dem das
unifiedDiff-Format zugrunde liegt, werden die einzelnen Varianten mit allen Anderen auf der
Suche nach Gemeinsamkeiten gegenübergestellt. Die daraus resultierende Vergleichsmatrix (n-
Array) entspricht dem von Mende et al. spezifiziertem Schema [MBKM08]. Ferner bildet die
Matrix den Ausgangspunkt für das untersuchte Visualisierungsproblem, das aus der überlager-
ten Darstellungen von sich mehr oder weniger abschneidenden Mengen durch den n-fachen Ver-
gleich resultiert. Duszynski und Becker illustrieren dazu die Grenzen der Verständlichkeit durch
eine Visualisierung anhand von Venn-Diagrammen, die mit steigender Anzahl von beteiligten

1http://www.semdesigns.com/Products/Clone/
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Varianten immer unübersichtlicher werden. Die Evaluierung und Aufbereitung erfolgt daraus re-
sultierend in einer Balkendarstellung für die Anhäufungen von Duplikaten und wird gegenwärtig
auf praktische Anwendbarkeit getestet. Aus diesem beschrieben Ansatz ergeben sich Grenzen
für die Evaluierung. So sind mit einer reinen quantitativen Duplikatanalyse keine semantische
Erwägungen möglich, wie beispielsweise der Bearbeitungsaufwand von flüchtigen Klonen, die
aus der Lebensdauer dieser Klone hervorgehen können. Die überkreuzte Verknüpfung von un-
terschiedlichen Systemen, die mit diesem Konzept nachgewiesen werden konnte beinhaltet vom
Prinzip ebenfalls die Mende spezifierzierte Vergleichsmatrix strukturiert die Daten aber anhand
von Stammbäumen und Zeitlinien, die gezielter Analysen erlauben als Balkendiagramme. An-
dererseits unterliegen durch den Ausgangspunkt des unifiedDiff-Formates die Rohdaten den in
Kapitel 4.2 beschriebenen Problemen und können durch mutwillige Manipulation am Quellcode
die Erkennung von Gemeinsamkeiten leichter verschleiert werden. Im Gegensatz dazu besteht
bei dieser Arbeit eine Abhängigkeit vom Klonerkennungsprogramm, da evolutionäre Klonerken-
nungssoftware Nischenprogramme mit begrenztem Zugang darstellen. Darüber hinaus konnte
bisher keine effiziente graphische Aufbereitung der verarbeiteten Daten realisiert werden. Kahn
et al. schlagen in diesem Zusammenhang unterschiedliche Darstellungsformen vor, die den Fokus
insbesondere auf Softwarearchitekturen und deren Evolution legen [KBEL11], wodurch eine ef-
fiziente und intuitive Bewertung der verschiedenen Varianten für potentielle Merges in Features
einer SPL den Nutzer vorstellbar wird.

Im Gegensatz zu manuellen Bewertungen für das Mergen von Quellcode existieren auch An-
regungen für die teilweise Automatisierte Verarbeitung [ALL12]. Diese Arbeit ist insbesondere
deshalb wichtig, weil bisher Unterschiede als Konflikte gewertet werden, die von einem Anwender
entschieden werden müssen. In Bezug auf die Analyse von Codeklonen kann daraus ohne Auto-
matisierungskonzepte ein sehr hoher Arbeitsaufwand resultieren, da diese Klone keine absolute
Gleichheit erwarten sondern nur eine minimale Ähnlichkeit. Dadurch stellt dieser Ansatz einen
mögliches Einsatzgebiet dieser Arbeit dar, mit der die Ziele dieser Arbeit teilweise automatisiert
werden könnten. Umgekehrt können die interpretierbaren Daten des cloneStalker-Frameworks
eine neue Datenquelle für die Untersuchungen bieten.

Evolutionäre Analyse

Bisher orientierten sich die Studien, die unter anderem von Kim et al. stammen, an dem Thema
der evolutionären Analyse von Codeklone primär auf die Lebensdauer dieser Klone und defi-
nieren ein Beschreibungsmodell für diese Zusammenhänge [KBLN04, KSNM05]. Das Modell
wurde in dieser Arbeit aufgegriffen, jedoch wird die Lebensdauer nicht direkt analysiert sonder
n dient als Kriterium für weiterführende Analysen und semantischer Hintergrund potentieller
Entscheidungen. Ferner verifizieren Göde und Koschke [GK09] diese Untersuchungen mit dem
verwendeten Erkennungswerkzeug iClones . Durch Göde und Harder [GH11] wird die Lebens-
dauer und Evolution zur Evaluierung einer Aussage über die Stabilität von Klonen um eine
Abschätzung über die den Einfluß von diesen Klonen auf die Wartbarkeit von einzelnen Soft-
ware zu geben. Mit diesem Konzept das aus dieser Arbeit hervorgeht kann diese Evaluierung
auf mehrere unterschiedliche Systeme ausgeweitet werden. Eine Studie die über die Analyse der
Lebensdauern von Klonen hinausgeht, untersucht die Variabilität von Quellcode mittels Rever-
se Engineering [HK12]. Dabei wurden unterschiedliche Varianten des Betriebssystems Android,
die für ausgewählte Hersteller von Smartphones adaptiert wurden, miteinander verglichen. Die
Untersuchung konnte eine asynchrone Wartung zwischen unterschiedlichen Derivaten der Be-
triebssystem von HTC Smartphones nachweisen. Außerdem wurde gezeigt, das Veränderungen
zwar von der Open Source Plattform zu den unterschiedlichen Beteiligten der OHA propagiert
werden, jedoch erkannte und behobene Fehler von den Firmen nicht zurückgemeldet werden.
Bei dieser Analyse wurde zwar die Evolution der HTC Derivate berücksichtigt aber andere
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Systeme (Branches anderer Hersteller) hatten nur durch einzelne Varianten ohne evolutionäre
Informationen dieser System Einfluss auf die Evaluation. Dabei dienen sie der Verifikation der
gewonnenen Erkenntnisse, die sonst nur für einen Hersteller aussagekräftig wären.
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Kapitel 8

Zusammenfassung und Ausblick

In dieser Arbeit wurde ein Konzept zum Auffinden von Gemeinsamkeiten und Unterschieden
von Softwarevarianten durch die Evolution von Codeklonen entwickelt. Dadurch soll die Vor-
aussetzung geschaffen werden um eine Einschätzung für das mögliche Potential von SPL zu
treffen. Dabei sollen sich die Produktlinien von unterschiedlichen Varianten abstrahiert wer-
den, die wahrscheinlich eine gemeinsame Codebasis besitzen, da sie trotz längerer unabhängiger
Evolution auf einen gemeinsamen Vorfahren zurückgeführt werden können. Dazu wurden An-
passungen und Erweiterungen an dem existierenden cloneStalker-Framework vorgenommen, um
die anvisierten Analysen durchführen zu können. Mit diesem Ansatz wird das Analysekonzept
unabhängig gemacht von einer Datenquelle durch eine bestimmte Klonerkennungssoftware. Um
die Realisierbarkeit des Konzepts zu testen wurde im Rahmen der Arbeit eine kleine Fallstudie
durchgeführt. Die dafür erforderlichen Daten wurden durch das evolutionäre Klonerkennungs-
werkzeug iClones gewonnen.

Die Fallstudie konnte einerseits die Realisierbarkeit des Konzeptes aufzeigen und unter-
streicht das vermutetes Potential zur Nutzung in SPLs. Andererseits wurde die Schwierigkeit
deutlich, die komplexen ineinander übergreifenden Daten zu strukturieren, wodurch die In-
terpretation der Daten in der bisher erreichten Verarbeitungsstufe nur schwierig und nicht
wirklich gezielt für die anvisierte Extraktion von Features einer SPL angewendet werden kann.
Folglich kann eine zielorientierte Weiterverarbeitung insbesondere mit Hilfe der vorhandenen
semantischen Informationen über die Lebendauern von Codeklonen zur gezielten Extraktion
von Quellcode für SPLs nur durch ergänzende Verarbeitungsschritte durchgeführt werden. So
kann bei einer Wartung an einem bekannten Klon, die zu bearbeitende Datei benutzt wer-
den um die anstehenden Veränderungen über die Verbindung der Klonzeitlinien zu propagieren
oder die Möglichkeit eines Refactorings in Erwägung zu ziehen. Anhand der Lebensdauer kann
entschieden werden welche Strategie Zeit und Kosten effizient verfolgt wird. Ferner muss die
Aussagekraft der hier gewonnen Daten durch breit gestreute Analysen unterschiedlicher Sy-
steme und Versionen verifiziert werden, da erst durch eine ausreichende Vielfalt der Daten
potentielle Unstimmigkeiten aufgedeckt werden oder neue Fragestellungen für weiterführende
Ansätze belegbar sind. Ein vorstellbares Szenario das zur Zeit wegen der erforderlichen Res-
sourcen der evolutionären Klonerkennug nicht realisierbar ist, besteht in einer allumfassenden
Studie über alle OpenSource-Software die eine gemeinsame Lizenz teilen, da viele Lizenzen das
Clone-and-own Prinzip nicht ausdrücklich ausschließen.

Ein erstes potentiell aufgespürtes Problem betrifft das die Klonzeitlinien, die Klonklassen
des Typ III referenzieren. Eine genaue Untersuchung des Transitivitätsverhaltens dieser Zeit-
linien sollte als unbedingt einer der nächsten Schritte sein, da die Wahrscheinlichkeit system-
übergreifende Ähnlichkeiten für Refactoringmaßnahmen zu finden durch die Unterstützung des
Klontyps III erheblich ansteigt. Trotzdem erlaubt das hier entwickelte Konzept auch bei einer
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Beschränkung auf den Klontyp II, eine umfangreichere Verifizierung von Gemeinsamkeiten als
beispielsweise das ebenfalls beschriebene unifiedDiff-Format. Das Modell ermöglicht die Rück-
verfolgung propagierter Veränderungen über die betroffenen Dateien und deren Verzeichnissen,
und erlaubt so einen relativ einfachen Blick selbst in fremden Programmiercode, wenn man die
zum aktuellen Zeitpunkt noch notwendige manuelle Weiterverarbeitung vernachlässigt.

Neben diese neuen Fragestellungen und potentiellen Problemen existieren auch noch wei-
tere Ansätze die eine praktische Nutzung fördern können. Dazu zählen die Entwicklung eines
Interface zwischen dem hier erweiterten cloneStalker-Framework und der Arbeit von Apel et al.
[ALL12] durch das entweder teilweise automatiesiert generierte SPLs direkt verifiziert werden
können oder neue Problemstellungen aufgezeigt werden.

Alternativ ist auch ein direkter Vergleich mit der Arbeit von Duszynski et al. vorstellbar um
sowohl die Stärken und Schwächen beider Vorgehensweisen gegenüber zustellen und die neben
Gemeinsamkeiten auch Unterschiede abzugrenzen. Aus diesen Unterschieden könnten ferner
eine Optimierung beider Ansätze durch eine mögliche Kooperationen realisiert werden.

Darüber hinaus ist durch die Einbindung neuer Schnittstellen in Bereiche des Information
Retrieval eine Erweiterung von der reinen Quellcodeanalyse vorstellbar. Die zusätzlichen Daten
könnten Indizien für einen Vergleich von Dokumentation unterschiedlicher Softwarevarianten
liefern und zu einer leichteren Pflege von SPL-Dokumentationen beitragen.

Theoretisch können bei der Analyse die einzelnen Systeme auch mit SPLs gleichgesetzt wer-
den. Aus den Gemeinsamkeiten wiederum ist Erstellung von Feature-Bibliotheken vorstellbar,
die Features von unterschiedlichen SPLs beinhalten, wobei die Funktion der Features in den
einzelnen SPLs ähnlich oder sogar identisch ist. Ein Beispiel können bestimmte Datenstrukturen
sein, so dass die Bibliothek wie eine Multi-SPL zu verstehen ist.
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