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RESUMO

VILELA, R. F. Otimização bioinspirada para apoio à geração de dados de teste
para software concorrente. 2021. 129 p. Tese (Doutorado em Ciências – Ciências
de Computação e Matemática Computacional) – Instituto de Ciências Matemáticas e de
Computação, Universidade de São Paulo, São Carlos – SP, 2021.

A programação concorrente está cada vez mais presente nas aplicações modernas. Embora
esse modelo de programação forneça maior desempenho e melhor aproveitamento dos
recursos disponíveis, os mecanismos de interação entre processos/threads resultam em
maior desafio para atividade de teste. O não determinismo presente nessas aplicações
é um dos principais desafios na atividade de teste, uma vez que ainda com uma mesma
entrada de teste o programa concorrente pode executar caminhos distintos, os quais podem
ou não apresentar defeitos. A geração automática de dados de teste pode contribuir
para essa atividade garantindo maior rapidez e confiabilidade no teste de software. Neste
trabalho, a geração automática de dados de teste é explorada para o domínio de programas
concorrentes por meio de uma técnica bioinspiradas de otimização, o Algoritmo Genético.
Este estudo propõe uma abordagem de geração de dados para programas concorrentes
denominada BioConcST. Além disso, propõe-se um novo operador de seleção de indivíduos
de teste utilizando lógica fuzzy, denominado FuzzyST. Essas contribuições são avaliadas
em um estudo experimental utilizado para validar as abordagens propostas. Os resultados
obtidos do experimento demonstraram que a BioConcST é mais promissora que as demais
abordagens utilizadas em todos os níveis analisados. Além disso, o operador FuzzyST
também obteve os melhores resultados juntamente com os operadores Elitismo e Torneio.
Contudo, o operador FuzzyST mostrou-se mais indicado para programas concorrentes de
maior complexidade.

Palavras-chave: Programas concorrentes, Teste de software, Geração de dados de teste,
Otimização bioinspirada, Algoritmo Genético.





ABSTRACT

VILELA, R. F. Bio-inspired optimization to support the test data generation for
concurrent software. 2021. 129 p. Tese (Doutorado em Ciências – Ciências de Compu-
tação e Matemática Computacional) – Instituto de Ciências Matemáticas e de Computa-
ção, Universidade de São Paulo, São Carlos – SP, 2021.

Concurrent programming is increasingly present in modern applications. Although this
programming model provides greater performance and better use of available resources,
the mechanisms of interaction between processes/threads result in a greater challenge for
software testing activity. The non-determinism present in these applications is one of the
main challenges in the test activity since even with the same test input, the concurrent pro-
gram can execute different paths, which may or may not present defects. The automatic
generation of test data can contribute to this activity, ensuring greater speed and reliabil-
ity in software testing. In this work, the automatic test data generation is explored for the
domain of concurrent programs through a bioinspired optimization technique, the Genetic
Algorithm. We propose a test data generation approach for concurrent programs called
BioConcST. Also, we propose a new operator for selecting test subjects using fuzzy logic,
called FuzzyST. We evaluated these approaches in an experimental study to validate. The
results obtained from the experiment showed that BioConcST is more promising than the
other approaches used at all levels analyzed. The operator FuzzyST also obtained the best
results, together with the Elitism and Tournament operators. Nevertheless, the FuzzyST
operator proved to be more suitable for concurrent programs of greater complexity.

Keywords: Concurrent programs, Software testing, Test data generation, Bio-inspired
optimization, Genetic Algorithm.
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CAPÍTULO

1
INTRODUÇÃO

1.1 Contextualização e Motivação

Embora a maior parte das pessoas não saiba, todos os usuários de computadores e
smartphones atuais utilizam diariamente software concorrente. Os sistemas operacionais
(SOs), inclusos nesses dispositivos, utilizam mecanismos da programação concorrente para
gerenciar o escalonamento e a execução dos processos, seja em ambientes monoprocessados,
com o pseudoparalelismo, ou multiprocessados, onde há de fato a execução paralela entre
processos.

Até onde se sabe, a primeira contribuição da programação concorrente para Sis-
temas Operacionais foi proposta por Dijkstra (1965), que tinha como objetivo identificar
e solucionar a exclusão mútua para impedir o acesso simultâneo a um recurso comparti-
lhado, também denominado por região crítica. Esse e demais mecanismos da programação
concorrente permitiram aos SOs otimizar a utilização dos recursos computacionais e, con-
sequentemente, melhorar o seu desempenho.

Nos dias atuais, a programação concorrente não mais se restringe aos SOs, uma
vez que as aplicações modernas também demandam melhor aproveitamento dos recursos
e maior desempenho na execução de rotinas e tarefas. Como exemplo, a programação
paralela e programação distribuída, ramificações da programação concorrente, proporci-
onaram o surgimento de novas tecnologias amplamente utilizadas como Web services e
Cloud computing que empregam conceitos da programação concorrente para prover me-
canismos de comunicação e otimização de serviços (MARINESCU, 2018; YUAN; YANG,
2020).

Existe uma variedade de elementos necessários para o desenvolvimento de progra-
mas concorrentes, todavia, podem-se citar três primitivas básicas que permeiam a cons-
trução de todas as aplicações desse domínio: 1) a primeira etapa do processo é a definição
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de quais tarefas serão executadas de forma concorrente (ou paralela). Essa etapa deve
analisar minunciosamente as dependências entre as tarefas para que defeitos não sejam in-
seridos em função de atribuições inapropriadas; 2) Após definidas na etapa anterior, essas
tarefas serão abstraídas em processos (ou threads), para os quais serão definidas estraté-
gias de inicialização e finalização de processos concorrentes; e 3) por último, estabelece-se
a coordenação, em relação à ordem de execução, entre os processos concorrentes enquanto
estes estiverem executando (ALMASI; GOTTLIEB, 1994; WONG; LEI; MA, 2005).

Em adição as primitivas, mecanismos de interação permitem a comunicação e a
sincronização entre os processos/threads que são fundamentais para condução das eta-
pas citadas. Essa interação entre processos/threads ocorre por meio de dois paradigmas
distintos, os quais se distinguem, principalmente, em função da organização de memória
disponível (GRAMA et al., 2003).

O mecanismo de memória compartilhada, como o próprio nome sugere, considera
um mesmo espaço de endereçamento para comunicação, no qual processos concorrentes
podem compartilhar variáveis de memória. Nesse cenário, a sincronização é usualmente
realizada por meio da construção de semáforos ou monitores (TANENBAUM, 2007).

Por sua vez, o mecanismo de comunicação por passagem de mensagem considera
a presença de memória distribuída, onde processos concorrentes possuem acesso apenas
ao seu próprio espaço de endereçamento, isto é, não há o compartilhamento de variáveis.
Nesse caso, quando há necessidade de interação entre processos, essa só poderá ser reali-
zada por meio da troca de mensagens. Existem diferentes primitivas que abstraem a troca
mensagem entre processos. Neste estudo considera-se a interação por meio da primitiva
Send/Receive, que sugere o envio e o recebimento de mensagens, respectivamente.

Vale ressaltar, que as aplicações concorrentes também podem utilizar modelos
híbridos de interação entre processos, empregando ambos os tipos de paradigmas. Esse
cenário pode ocorrer com threads iniciadas em um mesmo processador, quando há a
presença de duas ou mais unidades de processamento (CPUs), ou com o uso de plataformas
heterogêneas que incluam máquinas com memória compartilhada e memória distribuída.

Diante do contexto apresentado, percebe-se que as etapas que envolvem o pro-
cesso de desenvolvimento de programas concorrentes diferem-se das aplicações sequenci-
ais. Como exemplo, a atividade de teste, no contexto de software concorrente, apresenta
novos desafios em função das características e dos tipos de defeitos dessas aplicações. O
esforço em identificar um defeito nesse tipo de programa está associado, principalmente,
a execução não-determinística que em outras palavras significa que um programa pode
percorrer caminhos diferentes em múltiplas execuções ainda que o mesmo conjunto de
entradas seja utilizado em todas as execuções.

O não-determinismo, por si só, não constitui-se propriamente em um defeito, con-
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tudo, essa característica acrescenta maior complexidade e custo na atividade de teste.
Essa particularidade ocorre devido à imprevisibilidade na ordem e tempo de execução en-
tre threads ou processos, pois assim como os demais programas em execução, um processo
concorrente disputa por recursos e não há como prever quando e por quanto tempo esses
recursos estarão disponíveis.

A diferença nesse cenário é que os programas sequencias podem sofrer preemp-
ções e continuar posteriormente sua execução sem que haja conflitos, já os programas
concorrentes utilizam memórias compartilhadas que podem ser declaradas erroneamente
durante uma preempção ou dependem da comunicação com outros processos que pode
não ocorrer ou ser estabelecida de modo incorreto. Cabe a atividade de teste, nesse ce-
nário, identificar se todas as interações possíveis foram executadas e se as saídas obtidas
estão corretas (SOUZA et al., 2015).

Em razão dos desafios impostos por essas aplicações, a condução manual da ativi-
dade de teste pode ser impraticável considerando o grande número de requisitos de teste
gerados durante a verificação e o alto custo necessário para testa-los. Nessa perspectiva,
a geração automática de dados de teste é vista como grande aliada durante a verificação,
diminuindo significativamente o esforço necessário e otimizando o processo de seleção de
entradas de teste (MAIRHOFER; FELDT; TORKAR, 2011; SCALABRINO et al., 2016).

Embora a automatização do processo de seleção de entradas (ou geração automá-
tica de dados de teste) seja útil para testar aplicações de domínio concorrente, essa tarefa
é classificada como um problema indecidível, mesmo no domínio de aplicações sequenciais,
uma vez que não existe um algoritmo de propósito geral que satisfaça um determinado
critério de teste e nem mesmo é possível saber se existe um conjunto de teste capaz de satis-
fazer esse critério (ALEB; KECHID, 2013; DELAMARO; MALDONADO; JINO, 2016).
Ainda assim, há uma grande concentração de estudos na literatura que têm em vista
a otimização da seleção automática de dados de teste, principalmente para programas
sequenciais.

Uma das técnicas mais simples e baratas para geração automática de dados de teste
é a geração aleatória. Essa técnica seleciona aleatoriamente locais específicos do domínio
de entrada até que um dado critério de teste seja satisfeito. Apesar disso, não há garantias
que requisitos importantes de testes serão executados com o uso dessa técnica (MCMINN,
2004; NIKRAVAN; PARSA, 2019). Por sua vez, a técnica de geração automática de dados
de teste com execução simbólica, utilizada juntamente com um critério de teste baseado
em caminhos, deriva expressões simbólicas a partir de variáveis de entrada do programa
abstraindo os possíveis caminhos de execução em expressões algébricas. Desse modo, o
problema da geração de dados de teste é transformado em um problema de resolução
de expressões algébricas. Embora a natureza do problema seja de ordem mais simples, a
presença de laços indefinidos, ponteiros e uma grande quantidade de desvios funcionais
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pode inviabilizar o uso dessa técnica em função do custo e limitação para definição de
expressões algébricas (BOYER; ELSPAS; LEVITT, 1975; GUO; RUBIO-GONZáLEZ,
2020).

A técnica de geração baseada em busca (search-based) tem sido uma grande ali-
dada para a geração de dados de testes. Essa técnica transforma o processo de seleção
de dados de teste em um problema de busca, onde meta-heurísticas são empregadas para
identificar melhores soluções no domínio de entrada das aplicações sob teste (McMinn,
2011). Nesse contexto, existe uma diversidade de meta-heurísticas disponíveis para tratar
o problema de otimização, ainda assim, pode-se destacar as meta-heurísticas bioinspira-
das que têm sido frequentemente usadas em estudos que abordam a geração de dados de
teste, como é o caso do Algoritmo Genético (AG) (KHARI; KUMAR, 2017).

A investigação da geração automática no contexto de software concorrente ainda
é recente, os trabalhos existentes (NISTOR et al., 2012; TIAN; GONG, 2013; TIAN;
GONG, 2014; TIAN; GONG, 2016; MIRHOSSEINI; HAGHIGHI, 2020) empenham-se
em mapear as técnicas consolidadas de aplicações sequenciais para o domínio de apli-
cações concorrentes, contudo, ainda existem lacunas que precisam ser exploradas para
potencializar a geração automática de dados de teste nesse domínio.

Com o intuito de investigar as lacunas e contribuições das técnicas consolidadas
para programas sequenciais, um estudo prévio experimental foi realizado em busca de
evidências sobre a efetividade, eficácia e o custo dessas técnicas quando aplicadas em pro-
gramas concorrentes (VILELA, 2016). De modo geral, as técnicas apresentaram um alto
custo computacional para alcançar os objetivos de teste das aplicações. Apesar disso, a
maior deficiência das técnicas foi em relação à eficácia em revelar defeitos e a adequação
dos critérios concorrentes. Em todos os cenários observados a técnica aleatória (baseline)
foi superior às demais técnicas investigadas. Em vista disso, observou-se que os meca-
nismos de interação concorrente e os desafios intrínsecos dessas aplicações demandavam
maior esforço na tarefa de geração de dados de teste.

No estudo proposto por Khanna, Purandare e Sharma (2020) são apresentadas
novas teorias sobre a otimização desse problema que demonstram a importância da repre-
sentação do espaço de busca considerando não apenas o universo de entradas do programa,
como ocorre nos programas sequenciais, mas também as possíveis interações entre pro-
cessos/threads e critérios de teste específicos de comunicação. Ainda assim, no que diz
respeito ao processo de geração de dados de teste, o estudo limitou-se ao universo de
programas com memória compartilhada para tratar problemas de deadlocks1.

Em um estudo preliminar desta tese, propôs-se uma abordagem bioinspirada para

1 Um deadlock ocorre quando um conjunto de processos estiver esperando por um evento que
somente um outro processo do mesmo conjunto pode desempenha, portanto, todos ficam
bloqueados indefinidamente
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geração de dados de teste baseada em critérios de teste para programas concorrentes com
memória compartilhada e passagem de mensagem (VILELA et al., 2019). A premissa
dessa abordagem considera a permanência de indivíduos (dados de teste) ruins, em re-
lação ao valor de fitness, como estratégia para manter a população (conjunto de teste)
diversificada e alcançar melhores resultados. Os resultados foram satisfatórios demons-
trando avanços significativos em relação à cobertura de critérios de teste concorrente.

No entanto, observou-se três limitações principais neste estudo preliminar que
foram a base de investigação para as principais contribuições desta tese de doutorado. A
primeira limitação refere-se ao artefato de saída da abordagem, esse artefato é constituído
apenas pela entrada de teste do programa concorrente, desse modo, não é possível garantir
que uma reexecução do programa, sob o mesmo dado de entrada, irá alcançar os mesmos
objetivos de teste.

A segunda limitação ocorre na atribuição do valor de fitness para as entradas de
teste, na qual os indivíduos são submetidos à uma avaliação binária de cobertura, ou
seja, se um indivíduo alcançou um determinado requisito de teste, o mesmo é considerado
apto para futuras gerações, caso contrário, todos os indivíduos que não alcançaram um
objetivo de teste são vistos igualmente inaptos para passar informações genéticas para
futuras gerações. Essa característica faz com que informações relevantes dos testes que
não alcançaram um determinado objetivo sejam perdidas, além disso, pode contribuir
para uma população menos diversificada.

Por último, a terceira limitação envolve o processo de seleção de indivíduos que
determina o processo de transferência de informações genéticas para gerações posteriores.
Embora a manutenção do pior indivíduo da população contribua para uma diversidade na
população, essa estratégia não garante que o pior indivíduo possui realmente informações
relevantes e singulares que possam contribuir para futuras gerações.

Considerando os resultados obtidos e os demais relatos na literatura, nota-se que
a geração de dados de teste no domínio de software concorrente ainda apresenta lacunas
no processo de otimização. Até onde se sabe, este é o primeiro estudo que investiga essa
tarefa para ambos os paradigmas de comunicação de programas concorrentes por meio
de uma estratégia bioinspirada, fornecendo meios para reexecução do dado de teste nas
mesmas condições sob o qual foi gerado, estabelecendo uma estratégia de diferenciação
de indivíduos que não alcançaram um mesmo objetivo de teste e determinando atributos
de lógica multivalorada como estratégia de seleção de indivíduos.

1.2 Objetivos e Hipótese

Com base no contexto apresentado, destaca-se a importância em definir novas es-
tratégias para a geração de dados de teste no domínio de software concorrente, uma vez
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que ainda há um número limitado de trabalhos sob essa perspectiva e ainda existem gran-
des lacunas que podem permitir contribuições inéditas para o tema de estudo. Ainda vale
ressaltar, que esse tipo de aplicação tem se tornado cada vez mais presente nos sistemas
modernos e quaisquer contribuições no teste dessas aplicações devem afetar diretamente
na qualidade dos produtos de software. Dessa forma, a hipótese principal deste estudo é
caracterizada da seguinte forma:

É possível melhorar a geração de dados de teste para programas concorrentes, a
partir da diferenciação entre dados de testes que falharam na cobertura de um

requisito de teste. Além disso, é possível melhorar o processo genético de seleção
considerando não apenas o valor de fitness, mas também a originalidade e o valor

alcançado de cobertura global de um dado de teste.

Tendo em vista a motivação e a hipótese descritas, o objetivo geral deste trabalho
é apresentar uma abordagem bioinspirada denominada BioConcST, que visa a geração de
dados de testes, compostos pelo seu respectivo caminho (rastro) de execução, para apoiar
o teste de software concorrente. O objetivo ainda pode ser subdividido nos seguintes
objetivos específicos:

1. Definir uma função de fitness, baseada na distância entre o objetivo de teste e o
caminho percorrido pelo indivíduo, para caracterizar indivíduos que atingiram um
requisito de teste e diferenciar indivíduos que falharam;

2. Elaborar e desenvolver um novo operador genético de seleção, denominado FuzzyST,
que emprega a Lógica Fuzzy para selecionar indivíduos a partir dos valores de fitness,
originalidade e cobertura global;

3. Automatizar o processo de seleção de dados de testes para programas concorrentes
por meio da implementação de um protótipo que reúne as contribuições deste estudo
a fim de avaliar o estudo proposto; e

4. Condução de um estudo experimental para avaliação controlada das contribuições
propostas por meio do protótipo desenvolvido.

1.3 Organização
Esta tese está disposta em seis capítulos. Neste Capítulo 1 foram apresentadas a

Contextualização e Motivação deste estudo. Além disso, são descritos a hipótese, os obje-
tivos geral e específicos deste trabalho. No capítulo 2 são descritos os conceitos teóricos
que fundamentam a pesquisa investigada. No Capítulo 3 descreve-se os trabalhos relaci-
onados a este estudo. Em seguida, no Capítulo 4, detalha-se as contribuições propostas
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desta tese. No Capítulo 5 descreve-se o design experimental da avaliação da abordagem
proposta, juntamente com a análise e discussão dos resultados. Por último, no Capítulo
6 são apresentadas as conclusões deste estudo e trabalhos futuros.
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CAPÍTULO

2
REFERENCIAL TEÓRICO

2.1 Considerações Iniciais

O desenvolvimento de software concorrente apresenta desafios inerentes à comple-
xidade e a qualidade dos produtos desenvolvidos. Nesse contexto, atividades de verificação
e validação (V&V) são relevantes e primordiais para aumentar a garantia de qualidade
dos produtos de software desenvolvidos. Essas atividades devem ser empregadas ao longo
de todo o processo de desenvolvimento, verificando se o software se comporta conforme
esperado (MYERS; SANDLER; BADGETT, 2011; SOUZA et al., 2015).

Este capítulo tem como objetivo apresentar os conceitos primordiais de programas
concorrentes. Em especial, são discutidos os elementos que impactam sobre a complexi-
dade na atividade de teste de software. Além disso, também são discutidos os principais
conceitos de teste de software, em especial da geração automática de dados de teste, e
como estratégias baseadas em busca têm contribuído para automatização da seleção de
entradas para programas concorrentes.

O capítulo está disposto da seguinte forma. Na Seção 2.2 são apresentados os prin-
cipais conceitos sobre as aplicações concorrentes, incluindo os tipos de interações e os
mecanismos de proteção de recursos compartilhados. Por sua vez, a Seção 2.3 apresenta
conceitos básicos do teste de software seguidos pelas diretrizes do teste de software concor-
rente. Por último, são apresentados os conceitos da geração automática de dados de teste,
incluindo mecanismos de Inteligência Artificial que apoiam a realização dessa tarefa.

2.2 Programas Concorrentes

Tradicionalmente, a programação paralela/concorrente é empregada, principal-
mente, para a realização de tarefas que demandam computação de alto desempenho, tais
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como simulações numéricas e processamento de imagens. Contudo, com o surgimento
de processadores de múltiplos núcleos em computadores pessoais, dispositivos móveis e
clusters de computadores, o crescimento do grau de paralelismo disponível proporcionou
novas perspectivas no desenvolvimento de software concorrente (BERKA; HAGENAUER;
VAJTERSIC, 2011).

De modo geral, um programa é definido pelo conjunto de instruções para realização
de uma ou mais tarefas que podem ser executadas em um computador. Quando ocorre
de fato a execução desse programa em um computador, essa execução desse programa
é abstraída em um Processo. O processo mantém todas as informações necessárias para
execução do programa, como dados de registradores, especificações de limites, caracterís-
ticas dos recursos que serão utilizados e uma região de memória onde instruções e dados
são armazenados (MACHADO; MAIA, 2013).

Processos são ditos concorrentes quando dois ou mais processos iniciaram suas exe-
cuções, mas ainda não finalizaram. Esses processos disputam por recursos do sistema, tais
como processadores, memórias e rotinas de Entrada/Saída. Quando dois ou mais proces-
sos estão sendo executados em processadores diferentes, ao mesmo tempo, esses são ditos
paralelos. Por outro lado, quando dois ou mais processos são executados em apenas um
processador, são considerados concorrentes. De fato, a definição de processos concorrentes
é mais abrangente do que o de paralelismo e, portanto, todos os programas paralelos são
concorrentes, mas nem todos os programas concorrentes são paralelos. Em outras palavras,
o paralelismo é um tipo de concorrência (NICHOLS; BUTTLAR; FARRELL, 1996).

Uma das principais diferenças entre um programa sequencial e um programa con-
corrente é que o último envolve processos concorrentes que interagem entre si para realiza-
ção de tarefas, enquanto o primeiro executa um conjunto de instruções sequencialmente.
A interação nesses programas pode ocorrer de forma síncrona ou assíncrona. A execução
é dita síncrona quando, em um determinado momento, um processo aguarda pelo outro
para continuar sua execução. Na execução assíncrona, após a inicialização, os processos
serão executados de maneira independente, retornando o resultado da computação ao
término da execução. Ainda vale ressaltar, que esses processos também podem ou não
concorrer pelos mesmos recursos computacionais.

Os processos concorrentes são usados em diferentes modelos de computação, tais
como computação paralela, sistemas distribuídos e sistemas operacionais. Quando os pro-
cessos concorrentes são usados apenas no domínio de sistemas distribuídos, visando, por
exemplo, o compartilhamento de dados e recursos, tais processos são ditos distribuídos.

O berço dos processos concorrentes, como conhecidos atualmente, é o surgimento
dos sistemas operacionais multiprogramados (HANSEN, 2002). Posteriormente as mesmas
técnicas, antes usadas apenas para a construção dos programas concorrentes em sistemas
operacionais, foram utilizadas na computação paralela e nos sistemas distribuídos. As
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tarefas de uma aplicação concorrente são codificadas em uma linguagem específica para
programação concorrente ou em ambientes instanciados por linguagens tradicionais, essas
tarefas são atribuídas a processos ou threads.1 As tarefas de uma aplicação podem ser
independentes, mas também podem depender uma da outra, resultando em dependências
de dados ou de controle de execução, ou seja, se uma tarefa necessita de dados ou da
execução de uma outra tarefa, a execução desta tarefa só pode iniciar após a conclusão
da segunda tarefa ou até que essa envie os dados necessários para execução (RüNGER;
RAUBER, 2013).

Para que os processos ou threads possam transmitir dados ou organizar a ordem
de execução eles dependem de mecanismos de comunicação e sincronização, respectiva-
mente. A comunicação permite que a execução de um processo influencie a execução de
outro. Dessa forma, a comunicação pode ocorrer com o uso de variáveis compartilhadas
(variáveis que podem ser referenciadas por mais de um processo) ou por passagem de
mensagem. A sincronização pode ser vista como um conjunto de restrições na ordenação
dos eventos. Dois modelos de comunicação e sincronização mais populares para programas
concorrentes são os modelos de passagem de mensagem e memória compartilhada. Cada
modelo apresenta características que refletem suposições sobre a máquina subjacente. O
modelo de memória compartilhada utiliza a memória para comunicação entre os processos,
e normalmente é associada a multiprocessadores de memória compartilhada (Figura 1A).
O modelo de passagem de mensagem utiliza mensagens para comunicação entre proces-
sos e é tipicamente associado a multicomputadores com memória distribuída (Figura 1B)
(LEBLANC; MARKATOS, 1992).

O modelo de memória compartilhada é uma abstração do processador genérico
centralizado. O hardware subjacente é assumido como sendo um conjunto de processado-
res, cada um com acesso à mesma memória compartilhada (Figura 2). Esses processadores
possuem acesso aos mesmos locais de memória e, portanto, podem interagir e sincronizar
uns com os outros pelo uso de variáveis compartilhadas.

Quando dois ou mais processos estão lendo ou escrevendo algum dado comparti-
lhado, cujo o resultado depende de quem executa precisamente e quando, é dito que existe
uma condição de corrida (race condition). Nessas situações, a proteção da região crítica
é fundamental para impedir que dois processos utilizem, ao mesmo tempo, um só recurso.
Garantir a exclusividade ao acesso evita que dados sejam perdidos devido à sobreposição
da escrita e/ou utilização de dados antigos. Para garantir a eficácia da sincronização foram
desenvolvidos mecanismos como monitores e semáforos.

Um semáforo é um mecanismo de sincronização proposto por Dijkstra (1965). Esse

1 Thread é o fluxo de controle de um processo que permite que múltiplas execuções ocorram no
mesmo ambiente do processo com um grau de independência uma da outra (TANENBAUM,
2007).
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Figura 1 – Modelo de memória em arquiteturas paralelas

MemóriaCPU

CPU

CPU

CPU

Memória 
Compartilhada

Memória
 Distribuída

A B

MemóriaCPU MemóriaCPU

MemóriaCPU MemóriaCPU MemóriaCPU MemóriaCPU

MemóriaCPU MemóriaCPU

Fonte: Adaptada de Barney (2010).

Figura 2 – Modelo de memória compartilhada de computação paralela
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Fonte: Adaptada de Quinn (2003).

mecanismo é composto por uma variável inteira, normalmente iniciada em 1, que é asso-
ciada a uma lista de processos inicialmente vazia. Dijkstra (1965) propôs a existência de
duas operações, down e up. A operação down sobre um semáforo verifica se seu valor é
maior que 0, neste caso, o valor é decrementado e o processo continua sua execução. Con-
tudo, se o valor for 0, o processo será alocado como inativo (ou dormindo) antes mesmo
de realizar a operação de down. A operação up incrementa o valor de um semáforo, se um
ou mais processos estiverem inativos neste semáforo, um deles é escolhido pelo Sistema
Operacional, de acordo com uma ordem de prioridade, para continuar sua execução e
realizar a operação de down (TANENBAUM, 2007).

O mecanismo de monitores consiste em uma coleção de rotinas, variáveis e estru-
turas de dados agrupados em um tipo especial de módulo ou pacote. Neste mecanismo,
proposto por (HANSEN, 1973) e (HOARE, 1974), a exclusão mútua (ou proteção da re-
gião crítica) é dada pela propriedade que diz que apenas um processo pode estar ativo,
em um instante de tempo, no monitor. Em outras palavras, se um processo chamar um
procedimento do monitor e outro processo estiver ativo dentro do monitor, o primeiro
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Figura 3 – Modelo de passagem de mensagens onde cada processador possui seu próprio espaço
de endereçamento e uma rede de interconexão de apoio entre os processadores
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Fonte: Adaptada de Quinn (2003).

processo será suspenso até que o processo que detém a região crítica deixe o monitor. As
primitivas de monitores estão em alto nível, enquanto as primitivas de semáforos são de
mais baixo nível. Vale ressaltar, que a ordem das operações fica sob responsabilidade do
programador, tornando ainda mais propensa a ocorrência de enganos.

O modelo de memória compartilhada também suporta a paralelização incremental,
um processo de transformação de um programa sequencial em um programa paralelo. A
capacidade do modelo de memória compartilhada para apoiar paralelização incremental é
uma de suas maiores vantagens sobre o modelo de passagem de mensagens. Esse processo
permite, a partir da execução do programa sequencial, classificar blocos do programa de
acordo com a demanda por recursos, paralelizar cada bloco passível de execução paralela
e finalizar quando não houver mais indícios de melhorias no desempenho (QUINN, 2003).

O modelo ou paradigma de passagem de mensagem é composto por duas princi-
pais características que definem esse tipo de comunicação. A primeira delas é o espaço
de endereçamento particionado, no qual cada processo ou thread recebe uma partição
lógica da memória (Figura 3). Em segundo, esse paradigma fornece suporte apenas à
paralelização explícita, em outras palavras, o paralelismo fica a cargo do programador res-
ponsável pelo desenvolvimento dessa aplicação. Essa última característica, provê menor
abstração ao programador, entretanto, quando programas são escritos adequadamente,
esse aspecto pode tornar-se um grande potencial da aplicação, pois pode resultar em alto
nível de desempenho e escalabilidade para um número grande de processos (GRAMA et
al., 2003).
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Para realizar a comunicação e a sincronização de processos por meio de passagem
de mensagem, os programas necessitam implementar primitivas que viabilizem a ordem
de execução e a forma como as mensagens serão trocadas. Existem diferentes definições na
literatura para os conceitos de síncrono/assíncrono e bloqueante/não-bloqueante. Neste
trabalho utiliza-se a notação apresentada por Souza, Vergilio e Souza (2007), a qual é
apresentada a seguir.

A troca de mensagens é realizada por meio de primitivas de send/receive ou por
meio de chamadas de procedimentos remotos. A sintaxe das primitivas é: send(msg,destino)

e receive(msg/origem). Em vista disso, a comunicação entre processos pode ser conside-
rada síncrona quando o send (ou receive) aguarda que o receive (ou send) seja executado.
Para garantir que as mensagens sejam enviadas, esse modelo utiliza confirmações (ack)
a cada troca de mensagens. Dessa forma, considera-se que toda comunicação síncrona é
bloqueante. Por outro lado, na comunicação assíncrona o comando send (ou receive) não
necessita aguardar o comando receive (ou send) para continuar a sua execução. Para im-
plementar a comunicação assíncrona, algumas bibliotecas oferecem a utilização de buffers.
Neste contexto, as mensagens são copiadas/lidas do buffer, que fornece aos processos uma
falsa impressão de sincronismo.

Em relação aos conceitos de bloqueante/não-bloqueante, os mesmos são considera-
dos similares aos de síncrono/assíncrono, se e somente se, não houver buffer no transmissor
e no receptor da mensagem. Ainda assim, um send pode ser considerado bloqueante se
garantir que o buffer com a mensagem possa ser reutilizado logo após a liberação do send
sem que a mensagem seja perdida. Para que um receive seja bloqueante ele deve esperar
até que a mensagem esteja disponível no buffer, e somente após o recebimento continuar
sua execução. Nestes dois casos, não é possível garantir a sincronização, mas sim assegurar
o envio e recebimento de mensagens.

Considerando o contexto apresentado, percebe-se que os programas concorrentes
apresentam características adicionais em relação aos programas sequenciais. Embora essas
aplicações forneçam muitos benefícios, existe um custo adicional na atividade de teste, pois
os defeitos originados das tarefas concorrentes demandam maior esforço para identificação.
Na seção seguinte descreve-se os conceitos da atividade de teste, incluindo o teste de
software concorrente.

2.3 Teste de Software

2.3.1 Conceitos Básicos

A atividade de teste de software tem como objetivo verificar se as funcionalidades
de um sistema estão de acordo com suas especificações, essa atividade atua na detecção
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de defeitos, anomalias e informações sobre atributos não funcionais do software. O teste
de software consiste em uma atividade dinâmica, pois requer a execução do software ou
modelo de forma controlada a fim de observar o seu comportamento. Sendo assim, a
principal meta do teste de software é revelar defeitos no programa em análise, em outras
palavras, o teste bem sucedido é dado por entradas que resultem na falha do programa
sob teste (SOMMERVILLE, 2010).

Para compreensão da atividade de teste alguns conceitos básicos devem ser con-
siderados, como exemplo, o domínio de um programa consiste no conjunto de todos os
valores que um programa pode assumir como entrada. Por sua vez, cada elemento desse
conjunto é chamado de dado de teste. Finalmente, a tupla composta pelo dado de teste
e sua respectiva saída esperada é denominada por caso de teste. Um aspecto importante
que deve ser analisado no teste de software são os tipos de problemas, erros ou defeitos
que os software apresentam, ou seja, para cada termo existe uma definição diferente, as
quais são descritas a seguir:

• Engano (mistake): ação incorreta tomada pelo programador;

• Defeito (fault): passo, processo ou definição de dados incorreta, incompleta, ausente
ou extra que, ao ser executada, pode produzir um erro no programa;

• Erro (error): ocorre quando o valor obtido não coincide com o valor esperado;

• Falha (failure): evento manifestado em que o sistema viola suas especificações.

Em adição aos termos descritos, a atividade de teste compreende algumas etapas já
definidas para sua execução, sendo elas: planejamento, projeto de casos de teste, execução
e análise. Este cenário pode ser observado na Figura 4.

Figura 4 – Cenário típico da atividade de teste

T P

S(P)

Sucesso ou 

falha

D(P)

Fonte: Adaptada de Delamaro, Maldonado e Jino (2007).

Dado um programa P, tal que o seu domínio de entrada seja denotado por D(P),
são definidos elementos específicos desse domínio para execução de P. Em um cenário
ideal todos os elementos desse domínio seriam selecionados, entretanto, esse tipo de teste,
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conhecido como teste exaustivo, na maioria das vezes, é impraticável devido a cardina-
lidade de D(P). Sendo assim, no planejamento do teste, o conjunto de casos de teste
T normalmente é composto apenas por elementos com maior probabilidade de revelar
defeitos.

Em seguida, o programa é executado com T, ao passo que seu resultado obtido é
verificado. Quando o resultado produzido pela execução de P coincide com o resultado
esperado, significa que nenhum erro foi identificado. Por outro lado, se para algum caso de
teste, o resultado obtido for diferente do resultado esperado, então o defeito foi revelado.
Em geral, essa atividade é realizada por um testador, como sugere a Figura 4, o qual
baseado em uma especificação do programa S(P) verifica se o resultado obtido é o mesmo
resultado esperado. Nesse caso, o testador desempenha o papel de um oráculo de teste, ou
seja, aquele instrumento capaz de verificar se a saída obtida de uma determinada execução
coincide com a saída esperada.

De acordo com Ammann e Offutt (2008), os testes podem ser derivados a partir
de requisitos e especificações do software, artefatos de projeto ou até mesmo do código do
programa. Diferentes tipos de teste podem ser aplicados, os quais testam o software em
ocasiões diferentes durante o processo de desenvolvimento. Em geral, os seguintes tipos
de teste são encontrados:

• Teste de unidade: tem como objetivo testar unidades menores de um programa,
como funções, procedimentos, métodos e classes;

• Teste de integração: é realizado após o teste de unidade e tem como foco o teste na
construção de estruturas do sistema. Esse tipo de teste é fundamental para verificar
a consistência da interação entre as unidades do sistema;

• Teste de sistemas: ocorre após a conclusão do sistema, o objetivo é verificar se as
funcionalidades do sistema foram implementadas corretamente e se estão de acordo
com a especificação do programa;

• Teste de regressão: é aplicado após o desenvolvimento do software na fase de
manutenção. Esse tipo de teste é utilizado devido aos erros que podem ser inseridos
no programa a cada nova versão implementada.

Independentemente da etapa de teste, diferentes técnicas podem ser empregadas
para apoiar a seleção de casos de teste. A diferença entre essas técnicas está na informação
utilizada por cada uma para estabelecer os requisitos de teste. Um requisito de teste é
uma parte do software ou especificação que um caso de teste deve satisfazer ou cobrir
(AMMANN; OFFUTT, 2008). As técnicas de teste mais consolidadas são as técnicas
funcional, baseada em erros e estrutural.
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A técnica funcional normalmente é utilizada para projetar casos de teste quando
o código do programa é desconhecido (caixa preta) e, para testa-los é necessário fornecer
entradas e avaliar as saídas geradas para estabelecer se estas estão em conformidade com
a especificação do programa.

Na técnica baseada em erros são utilizados enganos típicos do processo de desen-
volvimento de software para derivar requisitos de teste. Por sua vez, a técnica estrutural
utiliza como informação aspectos internos do código para derivar os requisitos de teste
(DELAMARO; MALDONADO; JINO, 2007). A Seção 2.3.2 apresenta os principais crité-
rios utilizados na técnica estrutural, dado a sua importância para o projeto desenvolvido
nesta tese.

2.3.2 Teste Estrutural

A técnica estrutural é uma filosofia de projeto de casos de teste que utiliza a estru-
tura do código de programas para derivar casos de teste (PRESSMAN, 2010). Essa técnica
estabelece os requisitos de teste com base em uma implementação específica, requisitando
a execução de trechos ou componentes elementares do software.

Em geral, os critérios pertencentes a essa técnica utilizam uma representação do
programa conhecido como grafo de fluxo de controle (GFC). Um GFC=(N,E,s) é um
grafo dirigido com apenas um único nó de entrada s e um único nó de saída, onde N é o
conjunto de nós e cada nó n∈N representa um bloco de execução. Um bloco de execução
consiste em uma sequência máxima de comandos indivisíveis. Por sua vez, E representa
o conjunto de arestas no grafo, as quais representam o controle de movimentação de um
nó para o outro (GAO et al., 2003; BARBOSA et al., 2007).

Na Figura 5 é apresentado o GFC extraído de um pseudocódigo para determinar
se um valor inteiro é um número composto. O grafo possui alguns nós com mais de uma
aresta (arco) de saída, essas arestas representam fluxos de execuções que o programa pode
assumir, comandos como i f possuem mais de uma saída e, portanto, devem ser expressos
no grafo.

O conceito de caminho no GFC é dado quando para uma sequência finita de nós
(n1,n2,n...,nk), k ≥ 2, existe uma aresta de ni para ni +1 para i = 1,2, ...k−1. Em adição,
existem diferentes tipos de caminhos que podem estar presentes em um GFC, são eles:

• Caminho simples: é um caminho em que todos os nós, exceto possivelmente o pri-
meiro e o último, são distintos;

• Caminho livre de laço: é definido como um caminho em que todos os nós são distin-
tos;
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Figura 5 – Exemplo de um grafo de fluxo de controle
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S2 if (T>0) {

S3   for( i = 2; i<= sqrt(t); i++)

S4     if (t % i==0) {

S5 return true; }

S6      }

S7 }

S8 return false;

Fonte: Adaptada de Gao et al. (2003).

• Caminho completo: é um caminho em que o primeiro nó coincide com o primeiro
nó do grafo e seu último nó é também o último nó do grafo.

Os critérios pertencentes a técnica estrutural são classificados com base no fluxo
de controle, no fluxo de dados e complexidade dos programas sob teste (BARBOSA et
al., 2007).

Os critérios baseados em fluxo de controle utilizam características de controle da
execução, como comandos ou desvios de um programa para derivar requisitos de teste.
Nesse caso, um cenário ideal para atividade de teste seria executar todos os possíveis
caminho do GFC de um programa, entretanto, embora desejável, existem desafios que
impedem essa prática. Como exemplo, existem caminhos que não pode ser executados, ou
seja, não existe nenhuma dado de teste no domínio de entrada que permita a execução de
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um determinado caminho. Além disso, a quantidade de caminhos lógicos de um programa
pode ser muito grande, ocasionando em um longo período de tempo para identificar,
projetar casos de teste e executá-los. Portanto, o teste de caminhos exaustivo pode ser
impraticável, se não impossível (MYERS; SANDLER; BADGETT, 2011).

Ainda assim, a técnica estrutural fornece um conjunto de critérios que permitem
verificar o fluxo de controle dos programas, a seguir são apresentados os principais critérios
de fluxo de controle.

• Todos-Nós: esse critério requer que a execução do programa passe, ao menos uma
vez, em cada vértice do GFC. Dessa forma, todos os comandos devem ser executados
para satisfazer este critério;

• Todas-Arestas (Arcos): exige que cada aresta do grafo (ou fluxo de controle), seja
exercitada pelo menos uma vez;

• Todos-Caminhos: esse critério requer que todos os possíveis caminhos do programa
sejam exercitados.

É importante ressaltar, que a presença de laços em um programa pode implicar
em um número de caminhos muito grande ou até mesmo infinito, o que pode inviabilizar a
utilização de alguns critérios. Desse modo, critérios de fluxo de controle testam o programa
considerando um número n de repetições (DELAMARO; MALDONADO; JINO, 2007).

Os critérios de fluxo de dados baseiam-se no pressuposto de que para testar um
programa de forma adequada é necessário avaliar o fluxo de valores de dados. Dessa forma,
é importante assegurar que os valores assumidos em um determinado ponto do código são
criados e usados adequadamente, o que implica em um destaque para as definições e usos
de variáveis.

A definição (def) consiste em um local do programa onde um valor é atribuído a
uma variável (Exemplo: var_a = 1), já o uso de uma variável é dado por um local do
código onde o valor da variável é acessado. Existem dois tipos de acesso a uma variável,
o uso predicativo (p-uso) e uso computacional (c-uso). O p-uso ocorre quando o acesso
ao valor de uma variável ocorre em um comando predicativo que determina um fluxo de
execução, como um comando de laço ou de decisão (Exemplo: i f (var_a > 2)). Por sua
vez, o c-uso é dado pelo uso do valor da variável em uma computação, ou seja, quando o
valor de uma variável é utilizado para atribuição de outra (Exemplo: var_a = var_b−1;,
existe um uso computacional de var_b) (AMMANN; OFFUTT, 2008).

Existem diferentes critérios na literatura propostos para verificar o fluxo de dados.
Os primeiros e mais conhecidos critérios de fluxo de dados foram propostos por Rapps e
Weyuker (1985) em uma família de critérios para o fluxo de dados, a seguir são apresen-
tados os principais critérios.
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• Todas-Definições: Exige que cada definição de variável seja exercitada por pelo me-
nos uma vez, seja ela c-uso ou p-uso;

• Todos-Usos: Requer que todas as associações entre uma definição de uma variável e
seus usos (c-uso ou p-uso) sejam exercitadas pelos casos de teste, por meio de pelo
menos um caminho livre de definição;

• Todos-Du-Caminhos: este critério requer que toda associação entre uma definição
de variável e seus subsequentes usos, seja exercitada por todos os caminhos livres
de definição e de laços que contemplem esta associação.

Por último, os critérios estruturais baseados na complexidade utilizam dados sobre
a complexidade do software para gerar requisitos de teste. Uma medida de complexidade
muito utilizada é a complexidade ciclomática (MCCABE, 1976), que pode ser definida
da seguinte forma: se n é o número de estruturas de seleção e repetição no programa, a
complexidade ciclomática do programa é n+1 (WAZLAWICK, 2013). A partir do valor
de complexidade determina-se o número de caminhos independentes do programa, ou seja,
caminhos que introduzem no mínimo uma nova aresta. Em seguida, são projetados casos
de teste que executem todos os caminhos independentes.

Conforme descrito anteriormente, os programas concorrentes adicionam novas ca-
racterísticas que exigem mudanças na atividade de teste. Essas características, em grande
parte, estão relacionadas com a estrutura do código dessas aplicações. Por esse motivo, a
técnica estrutural é uma das técnicas de teste que foi estendida para o teste de software
concorrente. Na seção seguinte serão apresentados conceitos que abrangem especificamente
o teste de software concorrente, incluindo o teste estrutural para esse domínio.

2.3.3 Teste de Software Concorrente

De fato, os programas concorrentes apresentam características adicionais em re-
lação aos programas sequenciais. Essas características envolvem, principalmente, meca-
nismos de interação essenciais para realização das tarefas concorrentes. Embora essa in-
teração seja beneficiada por esses mecanismos, existe um custo adicional para atividade
de teste. Diante disso, um dos principais objetivos no teste de aplicações concorrentes é
identificar defeitos relacionados à comunicação, paralelismo e à sincronização (SOUZA;
SOUZA; ZALUSKA, 2014).

O principal desafio no teste de programas concorrentes é o não-determinismo, o
qual ocorre quando em duas ou mais execuções com a mesma entrada, saídas diferentes
são obtidas. Isso pode ocorrer devido à ordem de sincronização que pode ocorrer entre os
processos concorrentes. A ordem de sincronização, por si só, não caracteriza uma situação
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de erro, porém é necessário garantir que o programa funciona corretamente para todas as
possíveis sincronizações (TIAN; GONG, 2014; SOUZA; VERGILIO; SOUZA, 2007).

Nesse contexto, as rotinas de programas concorrentes podem apresentar diferentes
tipos de defeitos, os quais ocasionam diferentes falhas. Desses, dois são mais comuns entre
as aplicações, os erros de observabilidade e travamento.

O erro de observabilidade está associado ao ambiente de teste e pode ocorrer
quando o testador ou ferramenta de teste não possui o controle do comportamento do
programa executado em paralelo. Como exemplo, esse tipo de erro pode ocorrer quando
apenas uma ordem específica de acessos a um recurso compartilhado pode resultar em
uma falha. Por sua vez, o erro de travamento pode ocorrer quando um processo não se
comunica com o processo correto e, consequentemente, um processo ficará à espera de uma
sincronização infinitamente ou até que um tempo limite seja excedido, pois a mensagem
esperada não será recebida.

A partir desses erros, existem tipos de defeitos concorrentes resultantes. Alguns
desses defeitos são mapeados em taxonomias de defeitos concorrentes. Wu e Kaiser (2011)
descrevem um modelo geral de defeitos para programas concorrentes (Quadro 1).

Quadro 1 – Defeitos típicos de programas concorrentes.

Defeito Descrição

Data Race
Ocorre quando múltiplas threads realizam operações de escrita e leitura

em um mesmo arquivo, e o resultado da execução depende exclusivamente
da ordem em que o arquivo é acessado.

Memory Inconsis-
tency

Ocorre quando diferentes threads possuem visões inconsistentes de uma
mesma variável, em outras palavras, dada uma variável ”var”e duas

threads ”t1”e ”t2”, o valor armazenado em var é considerado diferente
entre t1 e t2.

Atomicity Violation

Originada da execução concorrente de múltiplas threads que transgridem
a atomicidade de uma determinada região do código, ou seja, dado um
trecho do código que deve ser executado sem interrupção, por algum
motivo o mesmo é interrompido, assim, alguma computação pode ser

perdida durante essa interferência.

DeadLock

Ocorre quando múltiplas threads são bloqueadas para sempre, isto é,
dadas três threads ”t1”,”t2”e ”t3”, em um dado momento t1 pode ficar
bloqueada na espera de uma sincronização com t2, posteriormente t2
pode ser bloqueada antes de sincronizar com t1, na espera de uma

sincronização com t3, nesse momento se t3 for bloqueada, esperando por
exemplo por uma sincronização com t1, ambas as threads ficarão

bloqueadas para sempre.

Livelock

A ação de uma thread pode ser realizada em resposta à ação de outra
thread, assim, se a ação de uma thread t2 ocorrer em resposta de t1, ao
passo que um ciclo de ações e reações seja iniciado, ambas as threads

ficarão executando infinitamente ocasionando um Livelock, apesar disso,
diferentemente do deadlock, as threads não serão bloqueadas.

Starvation
Ocorre quando uma thread está bloqueada, impedida de acessar recursos
compartilhados, e nunca é escalonada para acessar regiões compartilhadas,

consequentemente não consegue progredir em suas atividades.

Suspension Ocorre quando uma thread suspende suas atividades ou espera
indefinidamente.



42 Capítulo 2. Referencial Teórico

Em vista de revelar os defeitos concorrentes, a atividade de teste nesse domínio
estende alguns conceitos do teste de programas sequenciais com ajustes para atender
mecanismos e aspectos dessas aplicações. Como exemplo, o teste estrutural de programas
concorrentes define um modelo para abstrair aspectos estruturais do programa. Existem
diferentes modelos baseados no fluxo de controle e no fluxo de dados dessas aplicações, o
modelo utilizado nesta tese foi proposto por Souza et al. (2008).

O modelo considera um número n fixo e conhecido de processos paralelos cria-
dos durante a inicialização da aplicação concorrente. Nesse modelo, a comunicação entre
processos ocorre de duas formas: ponto a ponto, onde um processo pode enviar uma men-
sagem para outro usando primitivas como send e receive, e comunicação coletiva, na qual
um processo pode enviar uma mensagem para todos os processos da aplicação (ou para
um grupo de processos) (SOUZA et al., 2008).

Dessa forma, para um determinado programa paralelo ProgPar composto pelos
processos ProgPar =P0,P1, ...Pn−1, cada processo Pi possui seu GFC, construído da mesma
forma que em programas sequenciais. Sendo assim, um nó n pode ou não estar associado a
uma função de comunicação do tipo send ou receive. Com base nisso, um Grafo de Fluxo
de Controle Paralelo (GFCP) é construído para ProgPar, sendo composto pelos GFC de
todos os processos presentes em ProgPar e pelas arestas de comunicação dos processos
paralelos. Vale ressaltar que, neste modelo o conjunto de nós e arestas são representados
por N e E, respectivamente. Um nó i em um processo p é representado pela notação np

i .
Além disso, dois subconjuntos de nós são definidos: Ns, o qual é formado por nós que
contém funções de envio de mensagens e Nr que é formado por nós que contém primitivas
de recebimento de mensagens.

Para cada np
i ∈ Ns, um conjunto Rp

i é associado, o qual apresenta os possíveis nós
que recebem a mensagem enviada pelo nó np

i . Já as arestas do GFCP podem ocorrer de
duas formas:

• Arestas intraprocessos (Ei): são arestas que estão internas a um processo p;

• Arestas interprocessos (Es): são arestas que representam a comunicação entre pro-
cessos distintos.

No contexto de programas concorrentes, a definição de critérios considera, prin-
cipalmente, os aspectos relacionados a interação entre processos (ou threads). Em vista
disso, uma família de de critérios de testes estruturais para programas concorrentes ba-
seados no fluxo de controle foram definida (SOUZA et al., 2008; SOUZA et al., 2013).
Esses critérios verificam as interações entre processos e são definidos a partir do GFCP
do programa sob teste, a saber:
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• Todos-Nós-s (all-nodes-s): Este critério requer que todos os nós do conjunto Ns

sejam exercitados pelo menos uma vez pelo conjunto de casos de teste.

• Todos-Nós-r (all-nodes-r): Requer que todos os nós do conjunto Nr sejam exer-
citados pelo menos uma vez pelo conjunto de teste.

• Todos-Nós (all-nodes): Este critério requer que todos os nós do conjunto N sejam
exercitados pelo menos uma vez pelo conjunto de teste.

• Todas-Arestas-Sincronização (all-sync-edges): Requer que todas as arestas
do conjunto Es sejam exercitadas pelo menos uma vez pelo conjunto de teste.

• Todas-Arestas (all-edges): Requer que todas as arestas do conjunto E sejam
exercitadas pelo menos uma vez pelo conjunto de teste.

Assim como revelar o defeito de um programa concorrente, selecionar a entrada
de teste e seu respectivo caminho de execução possui forte relevância para o processo de
qualidade, uma vez que, um defeito só poderá ser reportado se houver meios de reproduzi-
lo (HUANG; ZHANG, 2016). As propriedades de um programa concorrente tendem a
dificultar essa tarefa, pois um mesmo dado de teste pode percorrer caminhos diferentes e,
consequentemente, pode não revelar a possível presença de um defeito.

Nesse sentido, a execução determinística permite a execução da mesma sequência
de eventos de sincronização para uma mesma entrada de teste. Para esse fim, informações
sobre rastros e sincronizações são necessárias para possibilitar a execução determinística
e definir mecanismos que permitam a reexecução de uma entrada de teste sob as mesmas
condições anteriores (Carver; Tai, 1991).

As informações de rastro armazenam dados sobre a ordem em que os eventos de
sincronização ocorreram e os pares de sincronização (Emissor/Receptor) que foram utili-
zados durante a execução do programa. Essas informações são essenciais para reexecução
do programa e, além disso, permitem avaliar a cobertura das primitivas de sincronização
(SOUZA; SOUZA; ZALUSKA, 2014). Em alguns trabalhos da literatura, as informações
de rastro também são utilizadas para derivar novas possíveis combinações de pares de sin-
cronização, também conhecida por reachability testing. Essa prática, embora dispendiosa,
contribui para aumentar a cobertura dos requisitos de teste (Lei; Carver, 2006).

As atividades de identificar requisitos de teste, executar o programa, gerar ras-
tros da execução e verificar o comportamento de saída são dispendiosas. Dessa forma,
a automatização dessa função pode diminuir os esforços gastos na atividade de teste e
ainda agilizar esse processo. Com este propósito, a ferramenta ValiPar tem como objetivo
apoiar a aplicação de modelos e critérios de teste em programas concorrentes. Uma breve
descrição da ferramenta ValiPar é apresentada a seguir.
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2.3.3.1 Ferramenta ValiPar

A ValiPar utiliza a técnica estrutural para testar programas concorrentes que utili-
zam mecanismos para comunicação baseados nos paradigmas de passagem de mensagem e
memória compartilhada. A ValiPar possui diferentes versões desenvolvidas para apoiar o
teste de programas concorrentes, as quais distinguem-se, principalmente, pela linguagem
de programação utilizada. Neste projeto, a versão utilizada considera o teste de aplica-
ções desenvolvidas na linguagem Java. Diferentemente das versões anteriores, essa versão
considera a composição dos modelos de passagem de mensagem e memória compartilhada
(SOUZA et al., 2013; PRADO et al., 2015).

A ferramenta ValiPar é composta por cinco módulos, cada modo recebe artefatos
de entrada específicos. A arquitetura da ValiPar é apresentada na Figura 6, onde os
módulos são representados pelos retângulos enquanto as entradas são representadas pelas
elipses.

Programa 

Concorrente

ValiInst

Programa 

instrumentado

Informações de 

fluxo de dados

PCFG

ValiExec

ValiElem

ValiSync

Rastro de execução

Elementos 

requeridos

Descritores

grafo(i) Grafo 

reduzido

ValiEval

Programa 

Concorrente

Resultado de 

cobertura

Dados de teste Saídas

Figura 6 – Arquitetura ferramenta ValiPar.

O módulo ValiInst recebe como entrada o programa concorrente a ser testado.
Este módulo realiza a análise estática do programa e extrai as informações de fluxo de
controle, fluxo de dados e fluxo de sincronização, os quais serão utilizados pelos demais
módulos durante a atividade de teste. Além disso, o módulo ValiInst realiza a instrumen-
tação do código fonte, tarefa necessária para permitir que posteriormente um rastro da
execução seja gerado a partir da execução de um dado de teste.
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Por sua vez, o módulo ValiElem recebe como entrada as informações de fluxo e o
PCFG gerado pelo módulo ValiInst. Este módulo tem como objetivo gerar os elementos
requeridos para os critérios de teste. Em adição, é gerado um descritor responsável por
estabelecer possíveis caminhos que podem cobrir cada elemento requerido.

O módulo ValiExec recebe o programa instrumentado e o executa com os dados
de teste fornecidos pelo usuário. Para cada execução do programa, este módulo armazena
as informações sobre entradas e saídas, a relação de caminhos percorridos por cada pro-
cesso e a sequência de sincronizações sucedida. Este módulo também permite a execução
determinística e não determinística dos programas sob teste, isto é, com a execução não
determinística (ou livre) é possível que qualquer aresta de sincronização seja exercitada du-
rante a execução, já com a execução determinística o usuário pode repetir uma sequência
de sincronizações executada previamente, considerando os mesmos dados de teste.

O módulo ValiEval utiliza os dados de rastro e os elementos requeridos gerados
pelo módulo ValiElem para calcular a cobertura obtida e, então apresentar quais elemen-
tos foram cobertos pelo conjunto de teste utilizado. Além disso, este módulo fornece a
alcançabilidade dos critérios obtida pelos dados fornecidos.

Finalmente, o módulo ValiSync tem como objetivo realizar a geração automá-
tica de variantes, isto é, impor a execução de diferentes pares de sincronização com um
mesmo dado de teste, aumentando, se possível, a cobertura das arestas de sincronização
(BATISTA, 2015).

Em vista dos desafios elencados, a seleção automática de dados de teste guiada por
heurísticas bioinspiradas tem sido uma grande aliada no teste de programas concorrentes.
Nessa técnica, a seleção é transformada em um processo de busca, onde cada entrada
é vista como um indivíduo de uma população onde indivíduos mais aptos ao ambiente
possuem maior chance de sobrevivência e consequentemente maior probabilidade de passar
informações genéticas para futuras gerações. A seção seguinte descreve detalhadamente
esse processo.

2.3.4 Geração automática de dados de teste

A geração automática de dados de teste tem sido amplamente empregada para
apoiar a atividade de teste na seleção de entradas mais significativas (BERTOLINO,
2007; MOHI-ALDEEN; DERIS; MOHAMAD, 2014). A seleção geralmente é guiada por
critérios de testes que determinam requisitos básicos do programa sob teste, para os quais
são definidos dados de teste que cobrem esses elementos.

Embora a automatização dessa atividade seja muito desejada, não existe um algo-
ritmo de propósito geral e eficiente que seja capaz de gerar automaticamente e a baixo
custo um conjunto de teste efetivo que seja adequado a um determinado critério de teste.
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Nem mesmo é possível determinar automaticamente se esse conjunto existe (VERGILIO;
MALDONADO; JINO, 2007). Além disso, existem restrições inerentes à atividade de teste
que dificultam essa automatização, destacando:

• Correção coincidente: Ocorre quando o programa em teste apresenta um resul-
tado correto para um dado de teste particular, não revelando a presença de um erro
presente, ou seja, o erro existe mas devido ao valor do dado de teste coincidente-
mente apresentou um valor correto;

• Caminho ausente: corresponde a uma determinada funcionalidade requerida para
o programa, mas que por algum motivo não foi implementada, ou seja, o caminho
desejado não existe no programa;

• Caminhos não executáveis: ocorre quando não existe dado de teste que seja
capaz de exercitar esse caminho. Isso ocorre com frequência devido principalmente
a informações sobre o fluxo de dados de um programa;

• Equivalência de programas: não existe algoritmo de propósito geral capaz de
determinar se dois programas apresentam, para qualquer dado possível do domínio
de entrada, o mesmo comportamento.

Apesar das limitações, várias técnicas de geração de dados de teste são encontra-
das na literatura (AHMED; HERMADI, 2008; BAGNARA et al., 2013; GHIDUK, 2014;
SILVA; SOUZA; SOUZA, 2014). Em geral, essas técnicas utilizam informações sobre a co-
bertura em relação a critérios de teste para avaliar o grau de importância de cada entrada
para o programa sob teste.

Para melhor exemplificar os desafios da geração automática de dados de teste no
contexto de programas concorrentes, considere a classe Java RollerCoaster apresentada
no Código-fonte 1. Essa classe tem como objetivo simular, de forma simplificada, o funcio-
namento de uma montanha-russa sendo composta por dois métodos: startRollerCoaster()
e startEngine(), os quais tem como objetivo iniciar o funcionamento da montanha-russa
e ligar a quantidade de motores necessários, respectivamente.

O desafio da geração automática de dados de teste nesse contexto é identificar não
apenas entradas que executem todos os cenários factíveis, mas também cenários que não
estão previstos e podem ocorrer durante uma execução. Como exemplo, o método star-
tRollerCoaster() possui como domínio de entrada valores inteiros entre 1 e 4, apesar disso,
de acordo com as técnicas de teste, valores fora desse intervalo e suas extremidades tam-
bém devem ser verificadas a fim de uma melhor garantia de qualidade, consequentemente
durante a seleção todos esses valores devem ser considerados.

Código-fonte 1 – Classe RollerCoaster
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1: public class RollerCoaster {

2:

3: public void startRollerCoaster(int numberCars){

4:

5: if(numberCars <=2 && numberCars >0){

6: startEngine(1);

7: }else if(numberCars >2 && numberCars <=4){

8: startEngine(2);

9: }else

10: {

11: System.out.println(``The value is wrong!! Try Again.'');

12: }

13: }

14: public void startEngine(int numEngines){

15: if(numEngines==1){

16: Thread t1;

17: t1.run();

18: t1.Brakes.increment();

19: }else if (numEngines==2){

20: Thread t1;

21: Thread t2;

22: t1.run();

23: t1.Brakes.increment();

24: t2.run();

25: t2.Brakes.increment();

26: }

27: }

28: }

Durante a otimização da seleção de entradas de testes uma abordagem deve avaliar
não apenas a contribuição individual de cada dado de teste, mas também o peso que esse
dado possui em relação ao conjunto de teste que o mesmo pertence. Por exemplo, se as
entradas 1 e 2, pertencentes ao mesmo conjunto, fossem utilizadas como teste para função
startRollerCoaster() o programa seria iniciado utilizando apenas um motor em ambas as
execuções, vide linhas [15-18] do Código 1, o trecho de código responsável pela utilização
de dois motores não seria exercitado, linhas [19-25].

Apesar de ambos os trechos, [15-18] e [19-25], realizarem chamadas para o método
startEngine(), uma execução concorrente entre threads, presente no trecho [19-25], pode
apresentar falhas no programa se não tratada corretamente. Esse cenário será apresentado
posteriormente na classe Breaks, Código-fonte 2. Desse modo, o desafio é selecionar um
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conjunto de teste com entradas que executem características distintas garantindo maior
cobertura do programa.

Na literatura é possível encontrar trabalhos que buscam realizar o teste minimi-
zando os efeitos do não-determinismo. Essa tarefa não é trivial, pois para minimizar esses
efeitos é necessário o uso de técnicas/ferramentas de alto custo computacional que podem
inviabilizar a atividade de teste dependendo das características do software sob teste e
do projeto. Os programas que utilizam mecanismos de comunicação apresentam grande
possibilidade de caminhos, ou seja, sequências de execuções diferentes também conhecidas
como Interleavings.

Para melhor exemplificar os Interleavings considere a classe java Breaks apresen-
tada no Código-fonte 2. A classe Breaks é uma classe simples projetada para que em
cada chamada do método increment() seja acrescido 1 na variável c e decrescido 1 quando
chamado o método decrement(). O método value() retorna o valor atual de c.

Código-fonte 2 – Classe Breaks

1: class Breaks {

2: private static int c = 0;

3: public static void increment() {

4: c++;

5: }

6: public static void decrement() {

7: c--;

8: }

9: public static int value() {

10: return c;

11: }

12: }

Essa classe não apresenta grande complexidade se executada com apenas uma
única instância (thread), entretanto, o mesmo não pode ser garantido quando existem
duas ou mais instâncias da mesma classe executando concorrentemente. Para entender
melhor esse cenário, considere duas Threads T1 e T2 que possuem instâncias da classe
Breaks, no qual T1 realiza uma chamada do método increment() enquanto T2 chama o
método decrement(). Para obter o valor de c cada thread chama o método value() após
incrementar ou decrementar a variável, conforme apresentado a seguir:

T1 increment()
T1 value()
T2 decrement()
T2 value()
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Diferentes sequências de execução podem ocorrer neste cenário resultando em
maior complexidade para atividade de teste, pois do ponto de vista de teste podem existir
defeitos em cada uma das sequências e consequentemente todas devem ser verificadas de
modo a melhorar a garantia de qualidade do software. Uma representação das possíveis
sequências de execução para este cenário é apresentada no Quadro 2. Os métodos Incre-
ment e Decrement são representados no quadro como incr() e decr(), respectivamente. O
símbolo # corresponde a coluna com a ordem de execução das threads.

Quadro 2 – Sequências de execução para classe Breaks com duas threads.

O número de sequências obtidas para um programa depende da quantidade de
métodos, threads e rotinas utilizadas. Usualmente, os programas apresentam mais de
uma classe e também vários métodos para realizar seus objetivos, assim percebe-se como
a complexidade do teste pode aumentar considerando esses fatores. Não obstante, outro
desafio para o teste está relacionado a violação de atomicidade, ou seja, um bloco de
execução que realiza alterações em uma variável compartilhada poderá sofrer preempções
no meio de sua execução e o valor da variável pode não ser consistente nesse processo.

No cenário anterior, devido ao nível de abstração da linguagem de programação,
não é possível identificar se cada rotina é executada de forma atômica. Para isso deve-se
observar as instruções de baixo nível, as quais não são passíveis de preempção após o
início de sua execução. Considerando o exemplo da classe Breaks, o seguinte cenário pode
ocasionar uma falha no programa:

T1: GET C c = 0
T1: ADD 1
T2: GET C c = 0
T2: SUB C
T2: WRITE RESULT C c =−1
T1: WRITE RESULT C c = 1

Neste exemplo a thread T1 realiza uma chamada da função increment() para in-
crementar o valor de c, entretanto, após ler o valor da variável e realizar a soma, T1 sofre
uma preempção antes de gravar o valor na variável e T2 inicia sua execução. T2 faz uma
chamada ao método decrement() que realiza todas as instruções de baixo nível para con-
cluir sua execução. Assim, o valor que T1 possui da variável C já não corresponde mais
ao valor atual da mesma, consequentemente, atribui um valor errado para variável C que
poderá ocasionar uma falha no programa.
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O cenário apresentado é conhecido como condição de corrida, sendo uma das pos-
síveis categorias de defeitos dos programas concorrentes. Uma forma de diminuir o risco
desse e de outros defeitos, é a verificação de todas as possíveis sequências de execução
de um programa, entretanto, essa tarefa exige alto custo computacional e tempo. Em ra-
zão disso, as abordagens de geração buscam identificar trechos específicos do código que
possuem maior probabilidade de haver defeitos.

A otimização da etapa de seleção de dados de teste para programas concorrente
ainda é uma área recente de pesquisa. O processo de seleção utiliza técnicas de busca
e otimização matemática para resolução de problemas complexos provenientes das ativi-
dades de teste. Normalmente, as técnicas de busca são empregadas para otimização de
problemas em que o espaço de busca é muito grande, envolvendo a seleção de soluções
ótimas ou quase ótimas para um determinado problema. Dessa forma, um novo campo
de pesquisa denominado Search-Based Software Testing (SBST) vêm sendo amplamente
investigado por diversos trabalhos na literatura (COLANZI et al., 2013).

Em geral, os trabalhos de SBST utilizam técnicas meta-heurísticas para otimiza-
ção de buscas. Uma meta-heurística é composta por formas genéricas de heurísticas que
podem ser utilizadas para resolução de diferentes problemas. Sendo assim, as técnicas
pertencentes a essa classe utilizam ideias de diversos domínios como inspiração para a
busca de soluções para problemas de otimização.

No que tange a geração de dados de teste, o objetivo do teste é transformado em
um problema de otimização, onde o espaço de busca é dado pelo domínio de entrada dos
programas em teste. Os algoritmos de busca exploram o espaço de busca para encontrar
dados de teste que satisfaçam o objetivo do teste. Neste trabalho, a geração de dados de
teste foi explorada pelo Algoritmo Genético, uma das meta-heurísticas bioinspiradas, essa
técnica é detalhada a seguir.

2.3.5 Algoritmo Genético

Um Algoritmo Genético (AG) utiliza uma coleção (população) de soluções, que
por meio de estratégias de reprodução e recombinação seletivas, melhores soluções podem
ser produzidas.

A geração de dados de teste com algoritmos genéticos utiliza conceitos da compu-
tação evolutiva, que baseia-se na evolução natural das espécies. Com essa técnica pode-se
ter várias soluções que se encaixam em problemas com dificuldade na obtenção de resulta-
dos ótimos. Quando se implementa um algoritmo genético é preciso representar o espaço
de busca do problema e suas possíveis soluções de forma computacional e encontrar a
função de aptidão que é usada para avaliar quão boa é uma dada solução. O algoritmo
genético parte da premissa de que dada duas soluções com resultados aproximados para
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um determinado problema, essas duas soluções combinadas podem conduzir uma melhor
solução.

Operadores genéticos como Cruzamento crossover e mutação são utilizados para
a construção de novas soluções a partir de soluções antigas, de tal maneira que, para
muitos problemas a população melhora constantemente. O operador crossover pode ser
entendido da seguinte forma: dadas duas cadeias a e b, compostas por 6 variáveis (genes),

(a1,a2,a3,a4,a5,a6) e (b1,b2,b3,b4,b5,b6),

as mesmas representam duas soluções para um determinado problema. Um ponto de
crossover é escolhido aleatoriamente para gerar novas soluções. Neste exemplo considera-
se que o ponto escolhido seja a posição 2. A nova geração será composta pelos seguintes
indivíduos:

(a1,a2,b3,b4,b5,b6) e (b1,b2,a3,a4,a5,a6),

A maioria das aplicações utilizam cadeias compostas por apenas 0s e 1s, por facili-
tar a tarefa e por vantagens impostas por esta abordagem. Outro operador utilizado para
geração de novos indivíduos é a mutação. O operador de mutação oferece a oportunidade
de alcançar espaços de busca não alcançados pelo crossover. Cada gene da cadeia é exa-
minado e possui uma pequena probabilidade de ocorrer uma alteração arbitrária em sua
estrutura. Para ilustrar a situação, considere um individuo composto por 10 genes:

1001010100,

após aplicação desse operador, suponha que o terceiro e oitavo gene sofram uma mutação.
A sequência obtida após a mutação resulta no novo individuo:

1011010000

Em adição aos operadores citados, os indivíduos também são escolhidos com base
em uma função de fitness. A função de aptidão avalia cada indivíduo com base no pro-
blema a ser otimizado. Dessa forma, a função de aptidão é considerada uma das partes
mais importantes do AG. Após esta fase, existem abordagens utilizadas para seleção dos
indivíduos, dentre elas pode-se destacar a Roleta, Torneio, Elitismo e a Amostragem uni-
versal estocástica.

A seleção por Roleta (Roulette Wheel) foi um dos primeiros operadores definidos
para o Algoritmo Genético, sendo amplamente utilizado em diversos problemas de otimiza-
ção. O objetivo desse operador consiste em simular uma roleta física dividida por porções
que representam cada indivíduo da população. No entanto, diferentemente de uma roleta
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tradicional em que existe uma proporção igual para todos os elementos, esse operador
divide a proporção em função do valor de fitness que cada indivíduo possui, dessa forma,
há maior probabilidade de selecionar um indivíduo com fitness mais significativo. Em
notação matemática, a probabilidade P, que um indivíduo X de fitness Fx possui para ser
escolhido é dada por: P = Fx

∑
n
i=1 i (GOLDBERG, 1989; PRATIHAR, 2013).

O operador de seleção por Torneio (Tournament) é um mecanismo de seleção
amplamente utilizado em AGs. A ideia central desse operador é promover torneios entre
grupos de n (n ≥ 2) indivíduos, selecionados aleatoriamente, da população. Em seguida,
o indivíduo com melhor valor de fitness, ou seja, o melhor indivíduo desse conjunto é
selecionado para compor a próxima geração. Esse processo ocorre iterativamente até que
o número de indivíduos selecionados nos torneios seja igual ao tamanho da população
(MILLER; GOLDBERG, 1995).

A seleção pelo operador de Elitismo (Elitism) considera a permanência de bons
indivíduos fundamental para o processo de busca do AG. Essa estratégia considera que
ao aplicar operadores de cruzamento e mutação bons indivíduos possam ser perdidos.
Dessa forma, o mecanismo de seleção define uma parcela da população atual, contendo
os melhores indivíduos, que será levada sem alterações para a próxima geração. Embora
seja promissor, essa estratégia de seleção também pode ocasionar em um convergência
precoce resultando em mínimos locais (THIERENS, 1998).

Por sua vez, a seleção por Amostragem Universal Estocástica (Stochastic Uni-
versal Sampling-SUS) é uma variação do operador Roleta que baseia-se na seleção pro-
porcional de fitness. Diferentemente do operador Roleta, onde há a abstração de apenas
uma única agulha de seleção, esse método determina um número n de agulhas (n = tama-
nho da população) igualmente espaçadas. Contudo, o espaço de cada indivíduo na roleta
é proporcional ao valor de fitness, consequentemente, os indivíduos que possuem maior
área terão maior probabilidade de serem selecionados. Outra diferença em relação a roleta
tradicional é que para a seleção dos indivíduos o valor aleatório, que corresponde ao giro
da roleta, será gerado apenas uma única vez. Essa estratégia visa garantir que indivíduos
com valor de fitness ruins, possuam maior chance de ser selecionados e, consequentemente,
contribui para diversificação da população (BAKER, 1987).

Uma técnica que tem sido empregada de forma colaborativa aos Algoritmos Gené-
ticos é lógica difusa (ou lógica fuzzy). Essa técnica é utilizada para lidar com conceitos
de verdade parcial, ou seja, quando não há total certeza se um valor é totalmente falso
ou totalmente verdadeiro (KHMELEVA et al., 2017; PLEROU; VLAMOU; PAPADO-
POULOS, 2017). Uma visão geral sobre os conceitos dessa abordagem são apresentados
a seguir.
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2.3.6 Lógica Fuzzy

A lógica fuzzy foi proposta por Zadeh (1965), desde então vêm sendo utilizada em
diversas áreas do conhecimento. Essa lógica pode ser entendida como uma generalização da
lógica clássica que admite infinitos valores lógicos intermediários entre o falso e verdadeiro.
Além disso, esse método também é visto com um tipo de sistema especialista, no qual
utiliza-se o conhecimento adquirido para tomada de decisões.

Diferentemente da lógica booleana, que define apenas os valores lógicos 0 (falso) e
1 (verdadeiro), a lógica fuzzy determina que os valores verdade podem assumir qualquer
número real entre 0 (totalmente falso) e 1 (totalmente verdadeiro). Esses resultados não
são expressos de forma bem definida, mas linguisticamente como: “baixo”, “muito baixo”,
“alto” e “muito alto”. Tais valores estão contidos em um conjunto fuzzy.

Cada conjunto fuzzy A é definido em termos de relevância a um conjunto universal
U , por uma função de pertinência, associando a cada elemento x um número, µA(x),
no intervalo fechado [0,1] que caracteriza o grau de pertinência de x em A. O fator de
pertinência pode assumir qualquer valor entre 0 e 1, representando completa exclusão e
completa pertinência, respectivamente. A função que determina a pertinência é dada por
µA(x) : X → [0,1].

Os intervalos linguísticos são representados por meio de variáveis linguísticas. Em
uma variável linguística os valores são expressos em formato de texto que representam os
nomes dos conjuntos fuzzy. Os conjuntos fuzzy são representados por funções de pertinên-
cia.

As funções de pertinência podem assumir diferentes formatos, dependendo do con-
ceito que se deseja representar e do contexto em que são utilizadas, as mais comuns são:
trapezoidal, triangular e gaussiana.

Os sistemas fuzzy empregam um conjunto de regras do tipo “Se-Então” baseadas
nas variáveis linguísticas. Inicialmente, as variáveis de entrada passam por um processo
denominado fuzzificação, onde é realizado um mapeamento do conjunto de números reais
para um conjunto fuzzy. Em seguida, efetua-se a inferência sobre o conjunto de regras
fuzzy obtendo os valores dos termos das variáveis de saída.

O mecanismo de inferência define a base para tomada de decisões. Por fim, as
variáveis de saída passam por um processo denominado defuzzificação que consiste em
transformar dados fuzzy para valores numéricos reais. Para isto, são utilizadas várias
técnicas, tais como valor máximo, média dos máximos, média local dos máximos, centro
de gravidade, ponto central da área e o centro da média (DRIANKOV; HELLENDOORN;
REINFRANK, 1993).
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2.4 Considerações Finais
A programação concorrente foi fundamental para evolução dos Sistemas Operacio-

nais, entretanto, atualmente esse tipo de programação é amplamente utilizada em diversas
aplicações, contribuindo para um melhor aproveitamento de recursos e desempenho. Ainda
assim, o teste dessas aplicações é uma tarefa complexa e dispendiosa.

A geração automática de dados de teste, no contexto concorrente, visa facilitar
o processo de seleção de entradas e otimizar a verificação dos produtos de software. A
otimização bioinspirada tem sido uma técnica significativa para alcançar esses objetivos,
nesse sentido, existem diferentes tipos de técnicas que podem apoiar essa otimização.

Este capítulo apresentou as principais técnicas de teste de software, juntamente
com os respectivos critérios, e também discute conceitos de geração automática de dados
de teste baseada em busca. Além disso, também foram explorados conceitos de meta-
heurísticas, mais precisamente o Algoritmo Genético, e sobre a Lógica fuzzy. O capítulo
seguinte apresenta os principais trabalhos identificados na literatura que investigam o
problema da seleção automática de dados de teste para programas concorrentes.
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CAPÍTULO

3
TRABALHOS RELACIONADOS

3.1 Considerações iniciais

A geração automática de dados de teste não é um tema recente na literatura,
entretanto, existem ramificações dessa área que não possuem ainda um número expressivo
de relatos científicos, como é o caso da geração automática para software concorrente.
Por pelo menos uma década a geração automática de dados de teste para programas
concorrentes vem sendo explorada por meio de técnicas já consolidadas para programas
sequenciais, apesar disso, as contribuições não são tão significativas se comparadas as de
programas sequenciais.

Este capítulo apresenta estudos que sugerem ou exploram abordagens de geração
para o contexto de programas concorrentes. Diferentemente da proposta deste trabalho,
na literatura encontram-se trabalhos que investigam esse problema isolando um ou outro
paradigma de comunicação para abordar o problema de seleção de dados de teste. Por
esse motivo, os trabalhos serão divididos em dois grupos que representam os paradigmas
de comunicação, geração de dados para programas de passagem de mensagem e memória
compartilhada.

3.2 Geração automática de dados de testes para progra-
mas com memória compartilhada

O trabalho de Eytani (2006) foi um dos pioneiros na seleção automática de dados
de teste para programas concorrentes que usam comunicação por memória compartilhada.
O problema do não determinismo, presente nas aplicações concorrentes, já era conhecido
nesse período e, consequentemente, sabia-se que o número de possíveis interleavings cres-
cia em função do número de variáveis compartilhadas e do número threads que acessavam
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e manipulavam essas variáveis. Além disso, também era de conhecimento compartilhado
que apenas um pequeno número de interleavings seria capaz de revelar defeitos como dea-
dlocks e race conditions, assim, somente a re-execução múltipla dos testes não garantiria
que os defeitos pudessem ser revelados.

A geração aleatória já havia sido empregada em estudos anteriores, devido prin-
cipalmente ao baixo custo computacional e simplicidade, entretanto, o uso dessa técnica
não fornecia garantias sobre a qualidade do teste. Por esse motivo, Eytani (2006) propôs
uma reformulação da geração de teste aleatório para programas concorrentes em Java
como um problema de busca.

A solução proposta foi implementada em um protótipo denominado GeneticFinder,
uma ferramenta de noise-maker que empregava um algoritmo genético como método de
busca. A abordagem visava maximizar duas funções objetivo predefinidas: i) alcançar uma
alta probabilidade de que o defeito se manifeste em todas as execuções do programa; e ii)
exportar uma grande quantidade de informações de depuração para o usuário, a fim de
permitir a reprodução do defeito.

Na representação do AG no GeneticFinder cada cromossomo modela uma configu-
ração usando uma tabela hash de três níveis. O primeiro nível na tabela contém os nomes
das heurísticas, usados como uma chave para acessar o segundo nível que contém, para
cada heurística, as variáveis e os locais do programa emitidos por essa heurística.

Os parâmetros de ruído de cada heurística (para cada local ou variável) são en-
contrados no terceiro nível da tabela hash e são acessados de maneira semelhante. A
recombinação (ou crossover) é feita escolhendo aleatoriamente um par de configurações
“pais”. Cada pai contribui com um subconjunto aleatório de suas heurísticas (e depois um
subconjunto de variáveis e localizações do programa) para a nova configuração de des-
cendência. Quando os dois pais adicionam a mesma heurística e localização (ou variável)
ao seu descendente, seus parâmetros de ruído são escolhidos aleatoriamente e delimitados
pelos valores dos pais.

A mutação é precedida escolhendo-se um subconjunto de variáveis ou locais de uma
heurística e removendo-os da configuração descendente. Esse procedimento é realizado
para criar uma configuração menor que ainda manifesta os erros concorrentes. O operador
de mutação é alcançado criando-se aleatoriamente uma série de novas configurações para
cada geração.

A validação do estudo foi realizada por meio de estudos experimentais empregando-
se programas concorrentes com defeitos já conhecidos e documentados. Os defeitos foram
semeados em diferentes variáveis e locais do programa, sendo necessária a aplicação de
ruídos nesses locais para que os defeitos fossem devidamente identificados. No experimento,
os locais já eram conhecidos, ou seja, o protótipo foi configurado previamente para gerar
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ruídos nesses locais.

Apesar de ser uma abordagem promissora, considerando principalmente a época
que este estudo foi desenvolvido, existem alguns desafios que podem tornar o uso dessa
abordagem inviável. Quando os locais não são conhecidos, cenário padrão na a atividade
do teste, faz-se necessário executar o programa sob teste diversas vezes para que os di-
ferentes locais sejam identificados, entretanto, não há garantias que o local defeituoso
será mapeado durante essas execução. Apesar disso, a abordagem permite que, uma vez
o defeito identificado, sempre será possível reproduzir esse defeito.

Em conformidade aos problemas citados acima, Steenbuck e Fraser (2013) descre-
vem alguns desafios inerentes à geração de dados de teste para defeitos concorrentes em
programas de memória compartilhada, são eles: i) ausência de controle sobre o escalonador
de processos, como ocorre na linguagem Java; ii) compreensão limitada do programador
sobre as consequências de várias threads acessando uma memória compartilhada; e iii)
escalonamento específico de um defeito de natureza do concorrente pode não ser de co-
nhecimento do programador.

Como proposta, frente aos desafios citados, o trabalho proposto por Steenbuck e
Fraser (2013) apresenta uma técnica que viabiliza a geração de dados de teste e o escalo-
namento de execuções no teste de unidade em programas concorrentes em Java. A técnica
concebe os dados de testes para que combinações de acessos à memória compartilhada
(variáveis compartilhadas) sejam percorridas por diferentes threads e, em seguida, explora
diferentes interleavings para essas combinações.

Todo o processo de busca é guiado por um critério de concorrência definido pelos
autores, cuja definição é dada por: Cobertura de concorrência - Todas as combinações
executáveis de η pontos de sincronização para cada grupo de ϑ variáveis, sendo acessadas
por ε threads, devem ser exercitadas por pelo menos um dado de teste.

A cobertura de concorrência, usualmente, produz muitos objetivos de cobertura
que precisam ser exercitados pelos testes. Em decorrência disso, o objetivo da abordagem
de geração de testes proposta é produzir automaticamente conjuntos de testes que alcan-
cem uma alta cobertura de concorrência. O algoritmo 1 descreve a abordagem em alto
nível de abstração.

A saída do algoritmo é um conjunto de dados de teste, em que cada teste é for-
mado por uma tupla que consiste em uma sequência de prefixos p que determina um
objeto compartilhado, um conjunto de m sequências de métodos que executam operações
no objeto compartilhado e um planejamento s que determina como as m threads são in-
tercaladas. Esse conjunto de testes busca abranger o maior número possível de todas as
n combinações de pontos de sincronização de v variáveis com m threads.

Na avaliação do estudo, um protótipo foi implementado com a abordagem proposta,
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Algoritmo 1 – Visão conceitual de geração de suíte de teste
Fonte: Adaptada de Steenbuck e Fraser (2013).
Requer: Classe C
Requer: Número de pontos de sincronização n
Requer: Número de threads m
Requer: Número de variáveis v
1: procedimento GenerateSuite(C,n,m,v)
2: p← GeneratePrefixSequence(C)
3: N← GetSynchronizationPoints(C)
4: S← GenerateSchedules(n,m,v,N)
5: P← GeneratePartialGoals(S,m)
6: S← remove statically infeasible schedules from S
7: A← generate method sequences for P
8: T ← {}
9: para s ∈ S faça
10: para sequences ∈GetMatchings(s,A) faça
11: se seq.execution of seq reaches s então
12: se par.execution of seq reaches s então
13: T ← T ∪{(p,sequences,s)}
14: fim se
15: fim se
16: fim para
17: fim para
18: retorna T
19: fim procedimento

denominado CONSUITE, uma extensão da já consolidada ferramenta de geração de testes
de unidade EVOSUITE. A CONSUITE consiste em uma ferramenta baseada em busca,
que emprega algoritmo genético para esse processo, visando a geração de dados de teste
de programas concorrentes desenvolvidos em Java.

Guo, Kusano e Wang (2016) apresentam um método de execução simbólica in-
cremental para software concorrente com o objetivo de gerar testes automaticamente.
Esse método tem como foco apenas as execuções afetadas por alterações no código entre
duas versões do programa. Uma análise inter-threads e inter-procedimental de impacto de
mudanças foi proposta para verificar se uma declaração é afetada pelas mudanças, e em
seguida, alavancar a informação para escolher as execuções que precisam ser reexploradas.

A abordagem incremental é apresentada no Algoritmo 2, existem duas diferenças
significativas do procedimento estabelecido no estudo de baseline. Primeiramente, a en-
trada do algoritmo sofreu alterações, enquanto a baseline considera apenas um programa
como entrada a nova abordagem considera tanto a versão atual quanto a versão antiga
do programa (P e P’).

Antes da execução do programa P’ é computado o conjunto a frente impactado
(ISfwd) e também o conjunto anterior impactado (ISbwd). Em adição, a tabela PS com
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Algoritmo 2 – Execução simbólica incremental. (GUO; KUSANO; WANG, 2016)
Requer: IS f wd ←ComputeForwardImpactedSet(P,P′)
Requer: ISbwd ←ComputeBackwardImpactedSet(P,P′)
Requer: PS[s]← the summary at s computed in previous program P
1: procedimento NextState(s, t)
2: s ←(pcon,M ,enabled,branch,done)
3: se t is halt então
4: s′← normal_end_state
5: senão se t is abort então
6: s′← f alty_end_state
7: senão se t is assignment υ := exp então
8: se t.inst ∈ ISbwd and pcon =⇒ PS[s] então
9: s′← early_termination_state

10: senão
11: s′← (pcon,M [υ 7−→ exp])
12: fim se
13: senão se t is assume(c) and M [pcon∧ c] is satisfiable então
14: se t.inst ∈ IS f wd and another branch has been explored então
15: s′← early_termination_state
16: senão
17: s′← (pcon∧ c,M )
18: fim se
19: senão
20: s′← infeasible_state
21: fim se
22: retorna s′

23: fim procedimento

os resumos de execução computados em P é transferida para o novo programa P’. Para
cada estado s, o conjunto de execuções exploradas iniciado a partir de s é denotado PS[s]

Por conseguinte, as linhas [8-10] e [14-16], contidas no procedimento NextState,
são responsáveis por levantar ISfwd, ISbwd e PS[s] para decidir, para cada etapa da
execução simbólica (sts), se todas as execuções iniciadas em NextState s’ são redundantes.
Especificamente, se t.inst ∈ ISfwd, a declaração do ramo corrente não sofre impacto pelo
conjunto.

Uma vez que o ramo para executar em s é infactível, se um dos ramos já foi
explorado, pode-se forçar uma rescisão antecipada da execução atual. Similarmente, se
t.inst /∈ ISbwd, o cálculo de precondição mais fraco, sobre o qual o resumo da execução
é computado, não seria afetado pelas mudanças de código. Portanto, é possível enviar o
resumo PS[s] de P para P’. Se a condição atual de caminho pcon, no programa modificado,
for submetida por PS[s], então a continuação da execução de s não causaria novos erros.
Nesse caso pode-se forçar uma rescisão antecipada da execução atual diminuindo o tempo
gasto durante a geração dos testes.
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Para o método de geração por execução simbólica incremental foi desenvolvida
uma ferramenta denominada Conc-iSE, a qual foi avaliada por meio de um conjunto
de programas C multi-threads. Durante a avaliação, foram produzidos resultados que
demonstram uma redução do tempo de execução quando comparado a outras ferramentas
de execução simbólica.

O trabalho proposto por Schimmel et al. (2015) apresenta uma abordagem para
geração de casos de testes paralelos. Essa abordagem utiliza os testes de unidade convenci-
onais como entrada e gera automaticamente casos de teste paralelos. A principal diferença
entre os testes de unidade convencionais e os testes paralelos é o número de métodos sob
teste (MUT - Methods under test). Enquanto os testes convencionais verificam apenas
um MUT sob a perspectiva de um Assertion, os testes paralelos consistem em pelo menos
dois métodos, dependendo do número de threads envolvidas no cenário em observação.

A definição dos testes paralelos segue o padrão convencional de execução para
testes convencionais, esse padrão é composto por: i) Arrange: que define e inicializa as
variáveis, realiza a chamada aos métodos requeridos e configura as dependências; ii)Act:
responsável por executar o método sob teste; e iii) Assert: que define e valida as restrições
esperadas causadas pela execução do MUT.

Embora os testes de unidade paralelos também empreguem esse padrão de execu-
ção, o padrão foi estendido para a abordagem proposta. Além disso, também foi adicionado
um novo estágio para segurança de múltiplas threads. O novo padrão foi estabelecido da
seguinte forma: i) Arrange define e inicializa as variáveis de entrada e as dependência
para todos os MUTs e executa, de modo sequencial, o código de inicialização; ii) Act
instancia e executa uma thread para cada MUT; iii) Wait determina a espera de todas
as threads executando MUTs; e iv) Assert valida os assertations definidos previamente
(opcional).

Antes de executar um MUT de modo paralelo, os testes de unidade necessitam que
todas as inicializações necessárias estejam disponíveis. Após essa execução, cada teste deve
esperar que todos os demais MUTs terminem suas execuções com sucesso. A abordagem de
geração foi estabelecida seguindo duas etapas principais, sendo a identificação dos MUTs
e extração/combinação dos testes.

A primeira etapa do processo de geração é a identificação dos MUTs. A entrada
para abordagem proposta são pares de métodos que são executados em paralelo em tempo
de execução que podem apresentar condições de corrida. A ferramenta AutoRT, proposta
em (Schimmel et al., 2013), foi empregada para identificar automaticamente essas seções
de código. Para identificar um teste de unidade paralelo, para um dado par de métodos, é
necessário encontrar todos os testes de unidade convencionais que testam qualquer método.
Os MUTs são identificados por meio de chamadas de métodos imediatas antes da primeira
declaração de assert.



3.2. Geração automática de dados de testes para programas com memória compartilhada 61

A extração e combinação dos testes estabelece a segunda etapa do processo de
geração. Todas as declarações antes da chamada do MUT são consideradas para iniciali-
zação do teste. Essas declarações são copiadas para o caso de teste paralelos. Qualquer
declaração após a chamada do MUT é requerida para o assertation, então devem ser
ignoradas ou adicionadas para os casos de teste paralelos, enriquecendo os casos de teste.
Para melhor exemplificar a abordagem, considere os métodos apresentados na Figura 7.

1: @TestMethod
2: public void AddLine_ValidLine_Success(){
3: StubTextFormatService service = new

StubTextFormatService();
4: String line = TestData.

SAMPLE_LINE_1_UNFORMATTED;
5: srvice.FormatLineString = (x) =>
6: {return TestData.

SAMPLE_LINE_1_UNFORMATTED;};
7: TextManager tm = new TextManager(

service);
8: /**** Estrutura arrange-act-assert *****/
9: tm.AddLine(line);

10: /***************************************/
11: Assert.IsTrue(tm.Lines.Count == 1);
12: }

1: @TestMethod
2: public void AddLine_ValidLine_Success(){
3: StubTextFormatService service = new

StubTextFormatService();
4: String chapter = TestData.

SAMPLE_CHAPTER_1_UNFORMATTED;
5: srvice.FormatLineString = (x) =>
6: {return TestData.

SAMPLE_CHAPTER_1_UNFORMATTED;};
7: TextManager tm = new TextManager(

service);
8: /**** Estrutura arrange-act-assert *****/
9: tm.AddChapter(chapter);

10: /***************************************/
11: Assert.IsTrue(tm.Chapters.Count == 1);
12: }

Figura 7 – Dois testes de unidade convencionais. As linhas entre comentários indicam a estrutura
arrange-act-assert

Fonte: Adaptada de Schimmel et al. (2015).

No exemplo apresentado na Figura 7 dois casos de teste são selecionados para
um par de métodos que pode executar em paralelo, um teste de unidade paralelo é então
definido (Código 3) a partir de ambos os testes. Os dois testes são divididos em três partes:
Inicialização, chamada do método sob teste e assertion.

Os testes convencionais seguem as boas práticas e utilizam apenas um único objeto
mock (tm). No entanto, o caso de teste paralelo resultante inclui ambos os códigos dos
objetos mock. É assumido um objeto mock para cada MUT a ser validado, desde que os
objetos não sejam usados por vários métodos ao mesmo tempo. As declarações de assert
em ambos os testes convencionais referem-se a diferentes campos da classe que contém o
MUT. Se as declarações de assert testassem o mesmo valor do campo, pelo menos um dos
asserts falharia no caso do teste paralelo, pois esse valor agora seria influenciado por dois
métodos.

Para essa situação, não é possível reutilizar os asserts em uma execução bem
sucedida do caso de teste paralelo. Isso explica por que os casos de teste paralelo genéricos
sem o enriquecimento ainda são necessários. Ainda assim, pode-se destacar essa situação,
pois ocorre quando uma variável de asserção é escrita por ambos os MUTs. Sempre que é
detectado essa situação, um caso de teste paralelo é executado com objetivo de revelar a
falha.
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Código-fonte 3 – Caso de teste paralelo gerado a partir dos casos de teste da Figura 7

Fonte: Adaptada de Schimmel et al. (2015).

1: @TestMethod

2: public void AddChapter_AddLine_ParallelTest(){

3: StubTextFormatService service = new StubTextFormatService();

4: String line = TestData.SAMPLE_LINE_1_UNFORMATTED;

5: service.FormatLineString = (x) =>

6: /************************************************/

7: {return TestData.SAMPLE_CHAPTER_1_FORMATTED;}

8: /************************************************/

9: TextManager tm = new TextManager(service);

10: Task.WaitAll(

11: Task.Factory.StartNew(() => {tm.AddChapter(chapter);})

12: Task.Factory.StartNew(() => {tm.AddLine(line);})

13: );

14: Assert.IsTrue(tm.Chapters.Count == 1);

15: Assert.IsTrue(tm.Lines.Count == 1);

16: }

3.3 Geração automática de dados de teste para progra-
mas com passagem de mensagem
Embora o número de requisitos de teste produzidos por programas com memória

compartilhada seja grande, o problema de geração de dados de teste não se restringe a
esses programas. A comunicação por passagem de mensagem também produz diferentes
sequencias de sincronização que são afetadas pelo não-determinismo. Nesse sentido, a
geração automática de dados de teste visa contribuir na execução de diferentes pares de
sincronização e na detecção de defeitos provenientes desse tipo de comunicação.

Um dos primeiros trabalhos sobre a geração de dados de teste para software con-
corrente com comunicação por passagem de mensagem foi proposto por Korel, Wedde e
Ferguson (1991). O trabalho foi estabelecido por meio da execução dinâmica do programa,
onde um escalonador de tarefas de tempo real, métodos de minimização de função e uma
análise dinâmica do fluxo de dados eram utilizados no processo de seleção automática dos
dados de teste. O processo de geração da abordagem proposta foi definido com base em
critérios de caminhos (path-oriented).

Na primeira etapa do processo de geração, um caminho do programa concorrente,
também visto como uma ramificação de programas concorrentes, é derivado para que
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então uma entrada do programa que resulte na execução desse caminho seja produzida.
O seletor de caminhos gera, automaticamente, um caminho do programa concorrente
seguindo as orientações de um determinado critério de teste. Se a entrada do programa
não é encontrada para o caminho selecionado, então um outro caminho é escolhido.

Esse processo é repetido até que um caminho do programa concorrente seja selecio-
nado para o qual uma entrada do programa seja encontrada, ou até que o limite do tempo
de busca seja atingido. Na abordagem proposta por Korel, Wedde e Ferguson (1991) o
objetivo de encontrar uma entrada para o caminho do programa P é alcançado após resol-
ver uma sequência de sub-objetivos, para os quais os métodos de minimização de função
são empregados. Para melhor exemplificar esse cenário considere x0 como entrada inicial
do programa, selecionada aleatoriamente, para qual o programa será executado. Se P é
percorrido, x0 é a solução para o problema de geração de dados de teste, caso contrário
o programa concorrente é executado desde que a execução atual do programa não viole o
caminho selecionado P, isto é, a execução continua até ocorrer uma violação em algum
ramo em uma das tarefas, caso isso ocorra a execução do programa é suspensa.

Os métodos de minimização de função são usados quando durante a execução do
programa for observado um fluxo de execução indesejável, nesse caso os métodos localizam
automaticamente os valores das variáveis de entrada para as quais o caminho selecionado
seja percorrido, esse processo é realizado em tempo de execução. Além disso, uma análise
dinâmica do fluxo de dados é usada para determinar as variáveis de entrada responsá-
veis pelo comportamento indesejável do programa, o que pode levar a uma especificação
significativa do processo de busca.

Gong, Tian e Yao (2012) apresentam um método para minimizar os desafios na
geração de dados de teste guiada por cobertura de caminhos. Conforme apresentado pelo
autor, o critério de cobertura de caminhos oferece uma grande quantidade de requisitos de
teste, a depender do tamanho do programa sob teste, que dificulta o processo de geração.
Isto é, para cada um dos objetivos de teste será necessário encontrar uma entrada de teste
capaz de executá-lo.

A solução apresentada por Gong, Tian e Yao (2012) consiste no agrupamento de
caminhos associado à geração de dados de teste por meio de um Algoritmo Genético.
O número de caminhos objetivo (target paths) em cada grupo é determinado de acordo
com um cálculo de similaridade entre os caminhos visando reduzir o número de caminhos
diferentes, os quais serão mapeados como objetivos de busca posteriormente.

A similaridade entre os caminhos é dada pela seguinte forma. Considere dois ca-
minhos objetivo Pi e Pj, e seus respectivos nós Pi1,Pi2, ...,Pi|pi| e Pj1,Pj2, ...,Pj|p j|, onde |pi|
e |p j| representam o comprimento dos caminhos Pi e Pj, respectivamente. Compara-se
Pj e Pi de Pj1 para verificar se ambos possuem os mesmos nós, e determinar o número
de nós sucessivos equivalentes, como |Pi ∩Pi|. A similaridade entre |pi| e |p j| é definida
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como a razão do número de nós equivalentes sucessivamente para o maior comprimento
do caminho e denotada como s(Pi,Pj), cuja expressão é a seguinte:

s(pi, p j) =
|Pi∩Pj|

max{|pi|, |p j|}
(3.1)

A ideia do método proposto para agrupar os caminhos objetivo pode ser descrita
da seguinte forma. O número dos caminhos objetivo em cada grupo é determinado de
acordo com os recursos de cálculo disponíveis para reduzir a diferença do número de
caminhos objetivo em diferentes grupos. Os caminhos objetivo pertencentes a um grupo
são determinados de acordo com as semelhanças dos caminhos para melhorar a semelhança
entre o caminho base e os demais no grupo.

Como exemplo, suponha que exista recursos de cálculo de Nr disponíveis e eles
são homogêneos. Assim, nós Nr com a mesma configuração podem ser usados para gerar
simultaneamente dados de teste que cobrem os caminhos objetivo. Para reduzir o consumo
de tempo gasto na geração de dados de teste, a carga desses recursos de cálculo deve ser
balanceada. Em outras palavras, espera-se gerar dados de teste usando diferentes recursos..

Após todos os caminhos objetivos serem divididos em Nr grupos, um problema
de otimização de múltiplos objetivos é formulado com base nos caminhos objetivo de
cada grupo. O problema original de otimização m-objetivo, pode ser convertido em Nr

problemas de sub-otimização, e o i-ésimo tem |gi| objetivos que correspondem à geração
de dados de teste que cobrem os caminhos de destino do i-ésimo grupo.

Tian e Gong (2016) apresentam um método de geração de dados de testes para
programas paralelos com passagem de mensagem. Nesse método um algoritmo genético
co-evolucionário é empregado para geração dos dados de teste seguindo as regras estabe-
lecidas por critérios de cobertura de caminho.

Algoritmos Genéticos Co-evolucionários foram propostos aplicando-se a ideia da
co-evolução, ou seja, influências mútuas entre a evolução das plantas e insetos comedores
de plantas. Existem dois tipos básicos de classes de algoritmos genéticos co-evolucionários:
Co-evolução competitiva, em que o fitness de cada indivíduo é determinado por uma série
de competições com indivíduos de outras populações, e Co-evolução cooperativa, na qual
o fitness de cada indivíduo é determinado por uma série de colaborações com indivíduos
de outras populações (WIEGAND; LILES; JONG, 2001).

O AG co-evolucionário para geração de dados de teste é constituído por dois ti-
pos de população: diversas sub-populações e população cooperativa. Essas populações
envolvem diferentes caminhos, assim as etapas de evolução de cada tipo de população são
realizadas separadamente, conforme apresentado na Figura 8.

Apenas as variáveis de decisão relacionadas com pi (caminhos percorridos pela
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Figura 8 – Etapas do método co-evolucionário. A Etapas evolucionárias da sub-população Mi.
B Etapas evolucionárias da população GM

Sub-população Mi

Passo 1: Inicializar a população
Passo 2: Julgue se o número máximo de gerações foi atingido ou não. Se sim, encerre o algoritmo. Caso
contrário, decodifique todos os indivíduos como entrada de S e calcule o fitness dos indivíduos de acordo
com a Equação 3.2.
Passo 3: Julgue se o período evolutivo definido foi atingido ou não. Se sim, selecione um número de
indivíduos representativos como EMi definido, envie EMi ao GM e receba os indivíduos dominantes de
GM. Caso contrário, vá para o passo 5.
Passo 4: Julgue se os indivíduos recebidos são NULOS ou não. Se sim, encerre o algoritmo.
Passo 5: Executar operadores genéticos, seleção, cruzamento e mutação. Ir para a Passo 2.

A
População cooperativa GM

Passo 1: Receber EM0, EM1, ..., EMm−1 e constituir GM.
Passo 2: Julgar se o período evolutivo definido foi alcançado. Se sim, vá para o Passo 5. Caso contrário,
decodifique os indivíduos como entrada de S, execute S para obter o caminho percorrido e calcule o fitness
dos indivíduos de acordo com a fórmula 3.3.
Passo 3: Julgar se o fitness de um indivíduo é igual a um ou não. Se sim, produza o indivíduo, envie
NULL para M0, M1, ..., Mm−1 e encerre o algoritmo.
Passo 4: Execute os operadores genéticos, seleção, cruzamento e mutação. Ir para a Passo 2.
Passo 5: Decompor os indivíduos dominantes e enviar as variáveis de decisão correspondentes para M0,
M1, ..., Mm−1

B
Fonte: Adaptada de Tian e Gong (2016).

entrada de teste) são otimizadas por Mi. No método, o caminho percorrido é obtido por
meio da execução de Si ( i-ésimo processo do programa paralelo S) com o indivíduo
decodificado sendo a entrada de Si. O fitness é então calculado para cada indivíduo de
acordo com a Fórmula 3.2 (A-Passo 2). Quando Mi evoluiu por um determinado período,
uma série de melhores indivíduos são selecionados como representantes. Esses Indivíduos
são enviados para GM (população cooperativa), e então os indivíduos dominantes de GM

são recebidos (Step 3).

F i(X i) =

∣∣p∗i∩ pi
∣∣

max{|p∗i| , |pi|} (3.2)

Se um valor nulo é recebido, então a evolução de Mi é finalizada, indicando que
um dado de teste desejado foi encontrado por GM (A-Passo 4). Por outro lado, as ope-
rações genéticas são realizadas para gerar indivíduos descendentes por meio informações
genéticas da população atual (A-Passo 5).

Quando os indivíduos representativos a partir dessas sub-populações são recebidos,
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os indivíduos iniciais de GM são constituídos pelo método de indivíduos cooperativos
(B-Passo 3), e evoluiu para gerar dados de teste cobrindo o caminho alvo. Em cada
geração de um dado período evolutivo, o caminho percorrido é obtido juntamente com
a execução do programa paralelo com cada indivíduo decodificado, e o fitness de cada
indivíduo é calculado de acordo com a Equação 3.3 (B-Passo 2).

F(X) =
1
m

m−1

∑
i=0

s(p∗i, pi) (3.3)

Se houver um indivíduo cuja aptidão seja igual a um, ele é emitido como o dado
de teste desejado e o valor de NULL é enviado para todas as subpopulações para finalizar
suas evoluções, ao mesmo tempo, a evolução da GM também é encerrada (B-Passo 3).
Caso contrário, as mesmas operações genéticas, como cada sub-população, são também
realizadas para gerar seus descendentes (B-Passo 4). Uma vez que GM evoluiu para um
dado período evolutivo, os indivíduos dominantes são decompostos e enviados para as
sub-populações correspondentes de acordo com as variáveis de decisão otimizadas.

Apesar das contribuições do modelo co-evolucionário , ainda há um grande desafio
em relação ao custo do processo de otimização. O teste dinâmico de aplicações concor-
rentes possui um custo expressivo para atividade de teste, o qual é intensificado pela
verificação de suas possíveis sincronizações.

Nessa linha, Khanna, Purandare e Sharma (2020) elencam alguns desafios no teste
dinâmico de aplicações concorrentes, a saber: i) mecanismos de verificação são prejudica-
dos pelo problema de escalabilidade devido ao tamanho do espaço de estados alcançáveis
que cresce exponencialmente a medida que o número de entidades paralelas aumenta; ii)
dependência da qualidade dos dados de teste para eficiência na verificação e na detecção
de defeitos concorrentes; e iii) ausência de um benchmark significativo de defeitos para
validar as abordagens e ferramentas propostas nessa direção.

Diante disso, Khanna, Purandare e Sharma (2020) apresentam contribuições para
verificação dinâmica de software concorrente com foco nas seguintes questões de pesquisa:

• Q1: A combinação de Constraint-solving e verificação dinâmica pode contribuir
para um teste escalonável e, assim, garantir a ausência de deadlocks em programas
concorrentes?

• Q2: Como sintetizar estrategicamente casos de teste inteligentes que possam con-
duzir mecanismos de verificação dinâmica para explorar o espaço de escalonamento
de estados corretamente?

• Q3: Como sintetizar defeitos reais e profundos em programas concorrentes para
avaliar a qualidade de ferramentas de verificação dinâmica em um grande número
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de sujeitos?

O primeiro problema (Q1) é explorado no contexto de programas concorrentes com
comunicação por passagem de mensagem, em especial programas desenvolvidos em MPI
(Message Passing Interface). A técnica desenvolvida para esse problema combina aspec-
tos das técnicas de verificação dinâmica e verificação de rastros de execução, que fornecem
escalabilidade e cobertura de múltiplos caminhos sobre essas técnicas, respectivamente.

O método híbrido, estabelecido para identificar deadlocks em programas de múl-
tiplos caminhos em MPI, explora exaustivamente as execuções do programa sob uma
entrada fixada seguinte forma: i) primeiramente uma execução concreta ρ do programa
é obtida por meio da análise dinâmica, para isso utiliza-se um escalonador que orquestra
a execução; ii) então o conjunto de execuções viáveis (feasible runs) é codificado simbo-
licamente a partir do mesmo conjunto de eventos observados em ρ , de modo que cada
processo desencadeia as mesmas decisões do fluxo de controle e executa a mesma sequên-
cia de chamadas de comunicação, tal como ocorre em ρ ; iii) em seguida, verifica-se a
presença de violações de qualquer propriedade (nesse caso, deadlocks de comunicação);
e iv) por último, se nenhuma propriedade for violada, a codificação simbólica é alterada
para explorar a viabilidade de tomar um caminho de fluxo de controle alternativo que
seja diferente de ρ . Nesse caso, inicia-se a execução concreta desse fluxo alternativo.

A segunda questão (Q2) é investigada no contexto de aplicações Java multi-thread.
Uma abordagem é proposta para sintetizar casos de teste para revelar problemas de dea-
dlocks nesses programas, a qual foi implementada em um protótipo denominado REVE-
LIO. A abordagem possui duas etapas principais: i) primeiramente encontra-se rastros
distintos de duas execuções single-thread, posteriormente determina-se se a combinação
desses rastros pode revelar um deadlock presente no programa sob teste; e ii) se o de-
feito puder de fato ser revelado, um registro dos rastros e dos parâmetros de entrada são
armazenados para compor um caso de teste multi-thread.

Para a última questão (Q3), os autores conduzem um estudo de revisão para iden-
tificar características e padrões de defeitos concorrentes na literatura. As descobertas
revelam que muitos benchmarks identificados na literatura já são identificados por ferra-
mentas existentes, contudo, não há direcionamento para defeitos que ainda não possuem
soluções propostas. Os autores também ressaltam a importância de mecanismos que atuem
não somente no espaço de busca de entradas, mas também no espaço de interleavings.
Com base nessas descobertas, Khanna, Purandare e Sharma (2020) apresentam aspectos
de qualidade que julgam necessários para proposição de uma técnica de sintetização de
defeitos concorrentes, a saber:

1. O defeito deve ser manifestado com uma entrada real do programa, ou seja, uma
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entrada que não necessita de configurações ou mudanças específicas para ser execu-
tada;

2. O defeito deve ser raro, somente deve ser manifestado com interleavings específicos
de uma entrada em particular;

3. Os defeitos devem estar distribuídos randomicamente no espaço de busca, dessa
forma não favorece alguma técnica de detecção em particular.

As contribuições citadas avançam significamente no teste de programas concorren-
tes, em especial para as etapas que compõem a geração automática de dados de teste.
Os defeitos de aplicações concorrentes não se limitam aos deadlocks de comunicação, há
diferentes tipos de defeitos que podem não ser endereçados com o uso das contribuições
apresentadas.

Em vista disso, em um estudo preliminar desta tese Vilela et al. (2019), foi pro-
posta uma abordagem de otimização bio-inspirada que empregou um algoritmo genético
na geração de dados de testes para programas com comunicação por passagem de mensa-
gem e memória compartilhada. A abordagem sintetiza critérios estruturais de programas
concorrentes em duas funções fitness para ambos os paradigmas de comunicação.

A principal característica dessa abordagem é a preservação de indivíduos com
baixo valor de fitness para novas gerações. Nessa etapa do trabalho observou-se que alguns
indivíduos ruins, em relação ao valor de fitness, possuíam características singulares em
relação aos requisitos de teste. Em outras palavras, alguns requisitos de teste contemplados
por indivíduos de baixo valor de fitness, em uma função de maximização, não eram
alcançados pelos melhores indivíduos de uma população. Desse modo, a proposta foi
elaborada com a premissa de que novos indivíduos melhores poderiam ser gerados se uma
parcela de indivíduos antes considerados ruins pudessem ser selecionados para futuras
gerações.

Um protótipo foi desenvolvido para validar a aplicação da abordagem, denominado
BioConcST (Versão 1.0). A validação considerou aplicações provenientes de um conjunto
de benchmarks comparando a abordagem proposta com uma abordagem elitista, na qual
somente os indivíduos de melhor fitness são considerados em futuras gerações. Uma visão
geral da abordagem é apresentada no Algoritmo 3.

Em sua primeira versão, a abordagem BioConcST requer como entrada um soft-
ware concorrente sob teste (SUT ) e uma flag que determina o paradigma de comunicação
do programa sob teste, podendo variar entre passagem de mensagem e memória compar-
tilhada. Como saída, o algoritmo fornece um conjunto de teste otimizado que consiste nos
dados de testes obtidos pelo processo de otimização.
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Algoritmo 3 – Visão Geral BioConcST (Versão 1.0).
Fonte: Adaptada de Vilela et al. (2019).
1: procedimento OptimizeTestSuite(SUT,CP)
2: T S← InitializeRandomPopulation
3: PopEvaluation(T S)
4: enquanto StopCondition is not TRUE faça
5: Parents← selectParents(T S,T Ssize)
6: para P1,P2,∈ Parents faça
7: Ch1,Ch2←Crossover(P1,P2,Cmethod,Crate)
8: Children.Push(Ch1,Ch2)
9: Children.Push(Mutation(Ch1,Mmethod,Mrate))

10: Children.Push(Mutation(Ch2,Mmethod,Mrate))
11: fim para
12: PopEvaluation(Children)
13: TempPOP.Push(GetBestSolution(Children))
14: TempPOP.Push(GetWorstSolution(Children))
15: TempPOP.Push(Tournament(Children))
16: T S← Replace(T S,TempPOP)
17: fim enquantoretorna TS
18: fim procedimento

No primeiro estágio (linha 2), uma população aleatória de dados de teste é gerada,
que será o ponto de partida para otimizar o problema. A população consiste em um
indivíduo (ou cromossomos) que correspondem aos dados de teste (ou entradas de teste)
do programa sob teste. Os dados de teste consistem em um ou mais parâmetros de entrada,
cada parâmetro sendo considerado um gene nessa abordagem.

No próximo estágio (linha 3), uma avaliação de fitness da população é realizada
para que os indivíduos possam ser categorizados em termos de sua capacidade de atingir
uma meta de teste (por exemplo, uma meta de teste deve cumprir um critério de teste
específico). O critério de parada dessa abordagem inclui uma população capaz de atingir
100% de cobertura para todos os critérios de teste. Se o critério de parada não for aten-
dido, o processo evolutivo continua até que um número máximo de gerações (previamente
definido) seja alcançado.

Para ampliar a busca por indivíduos, dois tipos de operadores genéticos são usados
para recombinação (Cmethod). Quando dois indivíduos são selecionados para recombinação,
seguindo um valor de taxa (Crate), um método aleatório define qual será usado para recom-
binação. O objetivo dessa estratégia é tornar a busca mais dinâmica ao longo das gerações.
O primeiro método de recombinação é o cruzamento de um único ponto, por meio do qual,
após a recombinação, dois novos indivíduos filhos são gerados. No segundo método, um
valor aleatório é escolhido para cada pai (intervalo de 0 a 1) e, em seguida, um gene do
cromossomo é selecionado aleatoriamente e modificado. Este método pode permitir uma
maior diversidade na busca, uma vez que aceita um pequeno grau de aleatoriedade no
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processo de recombinação, ao contrário do primeiro método.

A mutação também ocorre por meio de diferentes operadores (Mmethod), seguindo
uma taxa previamente definida (Mrate). No primeiro caso, um gene é selecionado e um
valor aleatório é redefinido para esse gene. No segundo, dois genes são selecionados no
mesmo cromossomo e posteriormente a posição entre os mesmos é invertida.

Uma população Children é gerada a partir dos operadores genéticos e uma ava-
liação de aptidão é necessária para medir a aptidão dos novos indivíduos. Em seguida,
os melhores e os piores indivíduos dessa população são selecionados para formar a nova
geração, e os demais indivíduos são selecionados pelor operador de seleção Torneio. Como
resultado, o processo de otimização é iterado até que o critério de parada seja alcançado.
Um conjunto de teste otimizado é obtido após os ciclos de gerações.

A abordagem foi avaliada em um estudo experimental considerando um conjunto
de benchmarks desenvolvidos em Java. Para fins de comparação, uma abordagem elitista
foi utilizada sob os mesmas configurações da abordagem BioConcST. Os resultados in-
dicaram que a seleção de uma parcela de indivíduos ruins contribui para o processo de
otimização, pois em todos os critérios avaliados a abordagem BioConcST teve resultados
superiores e significativos.

3.4 Considerações Finais

Diante dos trabalhos apresentados percebe-se uma preocupação no teste de aplica-
ções concorrentes devido ao alto nível de dificuldade imposto para atividade de teste, esse
interesse surge, principalmente, devido a presença cada vez maior de código concorrente
nas aplicações e também na dificuldade de identificar os defeitos dos programas.

Os trabalhos descritos nas seções anteriores investigam a geração de teste de forma
distinta e também em momentos diferentes do processo de desenvolvimento de software.
Alguns trabalhos vêm explorando a especificação do software para derivar seus testes (SUN
et al., 2015; MAHALI et al., 2016; ARORA; BHATIA; SINGH, 2017), entretanto, existem
características dos programas que estão intrinsecamente ligadas a nível de abstração da
linguagem de programação que podem ocasionar defeitos, assim acredita-se que esses
métodos são importantes, pois verificam o software no início do desenvolvimento, mas uma
verificação do software após o seu desenvolvimento também é considerada fundamental.

Trabalhos que empregam execução simbólica para a geração dos testes também
são utilizados para o teste de programas concorrentes (ALBERT et al., 2014; GUO et al.,
2015; GUO; KUSANO; WANG, 2016), essa técnica contribuiu para que diversos trabalhos
voltados a programas sequencias, e alguns concorrentes, obtivessem bons resultados para
geração, entretanto, as abordagens que empregam esse método não consideram alguns
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aspectos concorrentes importantes para a verificação dos programas, tais como sequencias
de execução e sincronização. Apesar disso, acredita-se que esse método pode contribuir,
em conjunto com outras técnicas de geração, para uma verificação mais precisa.

Outro tipo de abordagem utilizada para a geração dos testes são os métodos de oti-
mização por meio de meta-heurísticas. Essa área é amplamente explorada para programas
sequencias e recentemente ganhou atenção para programas concorrentes (GERONIMO et
al., 2012; TIAN; GONG, 2013; TIAN; GONG, 2016). Os trabalhos propõem otimizações
para o problema da seleção de entradas de teste, entretanto, um desafio para este problema
é avaliação dos indivíduos que podem obter níveis de aptidão diferentes em execuções dis-
tintas devido ao não-determinismo. Em razão desse obstáculo muitas abordagens deixam
de considerar os efeitos causados ou utilizam estratégias de minimização do problema,
como por exemplo a repetição de execuções com a mesma entrada de teste. Ambos os
casos podem não garantir uma correta seleção pois são sustentados pela casualidade, ou
seja, um defeito poderá ou não ser revelado durante as execuções. Em vista dos aspectos
observados, este estudo visa avançar na atividade de geração automática de dados de teste
empregando uma abordagem de otimização bioinspirada. O próximo capítulo descreve em
detalhes os conceitos e as etapas dessa abordagem.





73

CAPÍTULO

4
BIOCONCST - OTIMIZAÇÃO BIOINSPIRADA

PARA O TESTE DE SOFTWARE
CONCORRENTE

4.1 Considerações Iniciais

A geração automática de dados de teste é amplamente investigada na literatura
sendo caracterizada como um problema crítico e indecidível, independentemente da téc-
nica de teste aplicada. Associado a esse problema, o teste de programas concorrentes, o
qual também se trata de um problema indecidível, apresenta novos desafios para automa-
ção da etapa de seleção de dados de teste.

Considerando a inexistência de uma solução ótima para o problema da seleção
de dados de teste, os estudos relacionados empregam técnicas de otimização, como meta-
heurísticas, para obtenção de uma solução aceitável. Uma questão chave a ser explorada
nesse contexto é a forma como ocorre a avaliação dos testes gerados automaticamente.
Usualmente, critérios de testes são empregados nessa avaliação com objetivo de guiar a
otimização e/ou como critério de parada.

Apesar da grande contribuição dos critérios de testes, o processo de otimização
deve considerar outros aspectos que permitam uma otimização contínua. Técnicas de
otimização bio-inspiradas, como algoritmos genéticos e enxame de partículas, necessitam
de características distintas para uma evolução satisfatória, caso contrário a otimização
pode ser prejudicada (HARMAN et al., 2007; Gay, 2017). Nesse sentido, o fornecimento
de um feedback significativo para essas técnicas é um dos desafios deste projeto.

A otimização bioinspirada consiste em um termo guarda-chuva que abrange uma
variedade de abordagens que são baseadas nos princípios dos sistemas biológicos, tais
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como otimização por colônia de formigas (colony opti-mization - ACO), otimização por
colônia de abelhas (bee colony optimization - BCO), algoritmos evolucionários, como
o Algoritmo Genético (RAI; TYAGI, 2013). Esse tipo de otimização tem sido utilizada
com sucesso para apoiar diferentes áreas do desenvolvimento de software, tais como: i)
priorização de requisitos, design, reengenharia e engenharia reversa, inspeção, medição de
software e seleção de dados de teste (HARMAN; JONES, 2001; ALI et al., 2020). No
contexto deste trabalho, uma abordagem é proposta visando apoiar a automatização do
teste de programas concorrentes, com ênfase na seleção automática de dados de teste.

O capítulo está organizado da seguinte forma, na Seção 4.2 apresenta-se a pro-
posta da abordagem bioinspirada no teste de programas concorrentes. Na Seção 4.3 é
descrito o operador genético FuzzyST proposto para seleção de indivíduos. Por último
são apresentadas as considerações finais deste capítulo na Seção 4.4.

4.2 Descrição da abordagem BioConcST

Tendo em vista a otimização do processo de busca para o problema da seleção
de entradas de programas concorrentes, este estudo propõe uma abordagem bioinspirada,
denominada BioConcST (Bio-inspired Optimization for Concurrent Sofware Testing).
A BioConcST utiliza um Algoritmo Genético para o processo de otimização e acrescenta
estratégias que visam apoiar o teste de aplicações concorrentes.

Antes de apresentar as definições e etapas desta proposta, é importante definir al-
guns conceitos importantes. A entrada de teste para a otimização proposta neste trabalho
é composta pelo dado de teste juntamente com um caminho de execução percorrido pelo
mesmo. Assim. uma entrada de teste (I) para otimização é dada por I = {X ,Π}, tal que
X seja o dado de teste composto por todos os argumentos (x) de entrada do programa sob
teste X = {x1,x2,x3, ...,xn} e Π corresponde ao caminho de execução percorrido por X . Um
caminho Π é composto por uma sequência lógica de execução Π= {π1,π2,π3, ...,πn,}, onde
π é dado por uma tupla π = {p, t,δ} composta pelo processo (p) e thread (t) executados
e a ordem de execução (δ ) no espaço lógico de tempo.

A seleção da entrada de teste é realizada por meio de um processo de busca meta-
heurística, onde I é dado como um indivíduo de uma população. O processo de busca
permite evoluir desde uma população inicial, formada por dados de teste aleatórios, até
uma população ótima (ou sub-ótima) constituída por um conjunto de Is (população) oti-
mizados. Um dado de teste I é codificado em um Algoritmo Genético que representa o
indivíduo em uma hierarquia de dados, a qual descreve as diferentes unidades de dados
de I. Na Figura 9, apresenta-se um modelo conceitual que ilustra essa hierarquia.

Assim como na Genética, o Gene na hierarquia de uma entrada de teste para a
otimização constitui a unidade fundamental de um indivíduo, entretanto, diferentemente
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Figura 9 – Hierarquia de unidades de dados da entrada de otimização I

da genética tradicional, o Gene de I somente pode ser representado por dois tipos de
alelos1. O primeiro refere-se aos argumentos de uma entrada do programa sob teste, neste
caso o alelo poderá assumir qualquer valor do domínio de entrada da aplicação, como
exemplo podem-se citar os conjuntos numéricos e o conjunto de caracteres alfanuméricos.
Por último, o alelo também poderá assumir as unidades de caminho de execução. Neste
trabalho essas unidades são representadas por nós e arestas de um Grafo de Fluxo de
Controle Paralelo (GFCP).

As unidades de Gene constituem o Cromossomo de uma solução. Cada Cromos-
somo é formado por um ou mais genes que podem caracterizar tanto a entrada do pro-
grama quanto o caminho de execução, sendo que esses dois tipos de cromossomos represen-
tam a solução. O tamanho de cada tipo de Cromossomo é variável para atender diferentes
configurações e domínios de aplicação, sendo assim é possível aplicar a seleção para di-
ferentes tipos de programas sob teste. Além disso, o Cromossomo é a unidade essencial
para aplicação dos operadores de mutação e recombinação (crossover), por meio dessa
coleção de Genes, novos indivíduos podem ser gerados com características hereditárias.

A combinação entre os cromossomos de entrada de teste e caminho de execução
constituem o Genótipo da solução. Na Figura 10, apresenta-se a estrutura do Genótipo

1 Alelos são formas alternativas de um determinado gene.
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contendo as informações genéticas do dado de teste para o programa concorrente. Um
Genótipo consiste de um ou dois cromossomos e o número total de genes é obtido pela soma
dos genes de todos os cromossomos. Ainda é importante ressaltar que um Cromossomo
pode apresentar tamanhos distintos em um mesmo Genótipo, pois cada cromossomo em
um genótipo representa informações genéticas diferentes.

Cromossomo Gene [Entrada de teste]

4

G
en

ót
ip

o

Gene [Caminho de execução]

Node
7

Figura 10 – Estrutura do Genótipo do dado de teste concorrente

A variação no número de cromossomos (1 ou 2) em um Genótipo ocorre em de-
corrência da aquisição do Cromossomo de caminho da execução, pois este somente é
alcançado após a avaliação de fitness do indivíduo, em outras palavras, apenas é possível
obter o caminho, e consequentemente a formação de seu cromossomo, após ao menos uma
execução dinâmica do dado de entrada no programa sob teste.

A formação final de um indivíduo I é representada pela unidade Fenótipo. O Fe-
nótipo, assim como na genética, resulta da expressão dos Genes no ambiente, um mesmo
Genótipo pode expressar características diferentes devido a condições e propriedades do
ambiente, o que neste contexto trata-se do software sob teste e das condições imprevisíveis
durante a sua execução. Essa característica possui forte relação com o não-determinismo
presente nas aplicações concorrentes, uma vez que, um mesmo dado de teste pode executar
caminhos distintos e livre de defeitos. A composição do Fenótipo possui todas as informa-
ções genéticas do indivíduo bem como a sua aptidão ao ambiente, essa aptidão, também
conhecida como fitness, é mensurada por uma função de avaliação que fornece um valor
de aptidão para cada indivíduo avaliado. Na seção seguinte, descreve-se em detalhes o
processo proposto para avaliação dos indivíduos.

4.2.1 Função de fitness para avaliação de dados de teste para pro-
gramas concorrentes

Conforme destacado anteriormente, em um estudo prévio, Vilela et al. (2019) in-
vestigou a aplicabilidade de critérios concorrentes como parâmetros de avaliação para uma
função de fitness. Os resultados foram satisfatórios quando comparados com uma aborda-
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gem elitista, entretanto, observou-se ainda, que existem desafios para o cumprimento dos
objetivos de teste. Um dos desafios identificados foi a estratégia de avaliação de fitness.
Essa avaliação emprega lógica binária (requisito coberto ou não coberto) para diferenciar
os indivíduos, deixando de capturar informações relevantes sobre os mesmos. Embora a
seleção de uma parcela de indivíduos ruins para próximas gerações contribua para melho-
rar o processo evolucionário, essa estratégia, por si só, não garante que esses indivíduos
possuem realmente características importantes.

Considerando essas limitações, esta abordagem visa mensurar e analisar a distân-
cia entre o caminho percorrido pela entrada e o requisito de teste como estratégia de
avaliação de fitness. Em outras palavras, a abordagem visa minimizar a distância entre
esses elementos, assumindo que dessa forma seja possível diferenciar dois ou mais dados
de teste que não alcançaram um requisito de teste, e assim otimizar a atribuição do valor
de fitness para os dados de teste.

Para melhor ilustrar esse cenário, na Figura 11, apresenta-se um trecho de código
do método busca binária e seu respectivo grafo de fluxo de controle. A busca binária
trata-se de um algoritmo com objetivo de encontrar um elemento específico em uma lista
ordenada de elementos. O algoritmo recebe como entrada um vetor ordenado de elementos
(int v[ ]), o número de elementos contidos no vetor (int n) e o valor objetivo (int x), para
o qual a busca é realizada. O processo de busca divide a lista ao meio repetidamente, em
cada divisão é determinada uma sublista onde o elemento se encontra, o processo termina
quando a sublista possui apenas um elemento, ou seja, o elemento procurado.

Figura 11 – Grafo de fluxo de controle do método Busca Binária

/**9**/

/**1**/
/**1**/

/**1**/

/**2**/

/**3**/

/**3**/

/**4**/

/**5**/
/**6**/

/**7**/

/**7**/

/**8**/

Fonte: Adaptada de Bowring (2006).
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Considere, para o cenário ilustrado, que existe um nó associado a cada requisito de
teste. Assuma que um dado requisito de teste no Nó 4 (Linha 8) ainda não foi alcançado
por nenhum dado de teste. Sendo assim, o desafio será encontrar um dado de teste onde
o valor procurado seja menor que valor o armazenado na posição mid(v), conforme a
condição if (x < v[mid]) ilustrada na Figura 11.

Para representar a distância entre o elemento requerido (Nó 4) e o caminho percor-
rido, assume-se que a distância é dada pelo número de nós existentes, e alcançáveis, entre o
elemento requerido e o nó percorrido mais próximo desse elemento, incluindo o nó objetivo.
Como exemplo, considere como dado de teste, para o algoritmo de busca binária, o vetor
ordenado v[ ] = {3,5,6,7,8,10,14,19} de tamanho n = 8, tal que 10 seja o elemento pro-
curado. Após sua execução, o caminho percorrido é dado por CEi {1,2,3,5,6,2,3,5,7,9},
onde CEi representa o conjunto de nós, em sequência, do caminho de execução do dado de
teste I. Neste exemplo, o nó 3 apresenta a menor distância alcançável entre todos os nós
percorridos pelo dado de teste, apenas um nó separa o caminho percorrido do objetivo de
teste, essa distância é o valor usado para definir quão longe um dado de teste está de seu
objetivo.

Em outro cenário, ainda assumindo que o nó 4 não foi alcançado, considere como
dado de teste o vetor vazio v[ ] = {} de tamanho n = 0, tal que 10 seja o elemento
objetivo. Neste exemplo, o caminho percorrido é dado por CEi {1,2,8,9}, sendo o nó 2 o
mais próximo do elemento requerido, dois nós separam este nó do objetivo de teste. No
contexto de geração de dados bioinspirada, percebe-se que, apesar de ambos dados de teste
não atingirem seus objetivos, o primeiro possui informações genéticas mais adaptativas
ao ambiente (requisito de teste), sendo assim, os descendentes desse indivíduo possuem
maior expectativa para solucionar o problema de busca.

A distância de um indivíduo em relação ao elemento requerido é medida por meio
de um algoritmo que, empregando a busca em largura, percorre o GFC na procura do
nó executado mais próximo ao elemento requerido de teste. A busca em largura realiza
a travessia no GFC a partir de um nó raiz, que consiste no nó associado ao elemento
requerido, visitando todos os nós vizinhos da raiz, depois todos os vizinhos dos vizinhos,
e assim por diante. Cada nó visitado é verificado quanto à sua presença ou ausência em
CEi. Se presente, há a finalização da busca e o armazenamento do valor de distância. Se
ausente, a busca continua até atender essa condição, ou seja, um nó presente em CEi.
Um pseudo-código da função Distance, que desempenha essas etapas, é apresentado no
Algoritmo 4.

O GFC do programa sob teste é armazenado em uma matriz de adjacência, essa
matriz dispõe os nós e arestas conforme estruturado no grafo do programa sob teste, com
algumas exceções. O nó de origem é dado pelo nó associado ao requisito de teste, e não
mais pelo nó de origem do programa. Além disso, os nós vizinhos são formados pelos
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Algoritmo 4 – Cálculo da distância do elemento requerido de teste
1: procedimento Distance(CFG,Path,Target) . Calculates distance
2: distance← 1
3: Q← Target . Q: Queue
4: enquanto Q is not empty faça
5: u← Remove(Q)
6: para cada node ∈ u→ ad j faça . adj: Neighboring nodes
7: se node is not visited então
8: se node ∈ Path então
9: node.setDistance(distance)

10: retorna node . Returns the node and its distance
11: senão
12: node.isVisited(true)
13: Enqueue(Q,node)
14: fim se
15: fim se
16: fim para
17: Increment(distance)
18: fim enquanto
19: retorna -1 . Wrong entry
20: fim procedimento

nós que possuem arestas dirigidas ao nó raiz, depois os nós com arestas dirigidas aos nós
vizinhos, e assim por diante.

Conforme descrito anteriormente, o cerne da avaliação do indivíduo está na comu-
nicação entre processos/threads, portanto, o critério de teste all-sync-edges é responsável
por estabelecer quais serão os elementos requeridos de um programa concorrente sob
teste. A aplicação do critério incorpora uma representação do programa concorrente em
um GFCP. Nessa representação, existem dois nós associados a um elemento requerido, ou
seja, nó remetente (send) e nó destinatário (receive). Contudo, existem dois GFCs asso-
ciados na troca de uma mensagem, pois o GFCP representa cada thread existente, como
um GFC do programa sob teste.

Em decorrência disso, para todo e qualquer elemento requerido, do critério de
teste all-sync-edges, será necessário calcular a distância do objetivo de teste em cada
ponta dessa comunicação. Portanto, a distância de I em relação a um elemento requerido
será dada pela média entre as distâncias dos nós send e receive. Além disso, o valor final
de distância de um indivíduo será composto pelo resultado da média aritmética entre as
distâncias de todos os elementos requeridos do programa sob teste. Uma ilustração desse
cenário é apresentada na Figura 12.

O valor de fitness dado pelo cálculo de distância estabelece quão boa é uma en-
trada de teste em relação aos requisitos de teste. Essa função de fitness permite explorar
diferentes caminhos do programa concorrente, ainda que com uma mesma entrada do pro-
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Figura 12 – Composição do valor de fitness de um dado de teste baseado na distância para
programas concorrentes

grama. As características mais revelantes dos indivíduos são priorizadas em um processo
de otimização evolucionária. Nessa otimização, os melhores indivíduos terão maior chance
de passar suas características, ou até mesmo permanecerem, nas próximas gerações. Na
seção seguinte, descrevem-se as etapas necessárias do processo evolutivo para obtenção de
um conjunto de teste otimizado

4.2.2 Algoritmo Genético multithreading para geração de dados de
teste para programas concorrentes

A abordagem BioConcST emprega o Algoritmo Genético para criar uma popula-
ção de soluções candidatas (i.e., um conjunto de dados de teste concorrente), guiada pela
função de fitness descrita anteriormente. Em adição ao cálculo de fitness, a BioConcST re-
aliza uma busca dinâmica empregando operadores genéticos durante o processo evolutivo.
Uma visão geral das etapas da abordagem BioConcST é ilustrada na Figura 13.

A primeira etapa da abordagem consiste na inicialização de uma população aleató-
ria de indivíduos. Essa população é gerada a partir de um intervalo previamente definido
que diz respeito ao espaço de busca do problema investigado, i.e., as possíveis entradas
do programa sob teste. Em seguida, os indivíduos dessa população são submetidos à uma
avaliação de fitness, a qual irá classificar a aptidão de cada indivíduo frente ao problema
de busca.

A etapa de avaliação separa os indivíduos em threads exclusivas que executam
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Figura 13 – Visão geral da abordagem BioConcST

concorrentemente para definir o valor fitness do indivíduo. Conforme descrito na Seção
4.2.1, a aptidão do indivíduo é obtida por uma distância global entre o caminho percorrido
e os elementos requeridos do programa sob teste. As informações necessárias para essa
computação, como elementos requeridos, caminho percorrido, GFCs e GFCPs, são obtidas
por uma ferramenta de apoio ao teste de programas concorrentes, denominada ValiPar.

A ValiPar é uma ferramenta de teste estrutural para programas concorrentes. Ela
realiza a execução dinâmica do programa sob teste por meio de módulos distintos que
sistematizam o teste de software concorrente. Em cada thread de indivíduos, existe uma
instância da ValiPar que desempenha as fases de teste sob uma entrada fornecida. Após a
execução do teste na ValiPar, uma função faz a leitura dos arquivos de report que servirão
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como entrada para computação do valor de fitness. A etapa de avaliação somente será
encerrada quando todas as threads forem finalizadas e os valores de fitness atribuídos aos
respectivos indivíduos.

Nesse momento, os indivíduos serão submetidos aos operadores genéticos respon-
sáveis por definir a nova população. A seleção é o primeiro operador empregado nesse
processo, esse operador seleciona um número X de indivíduos que irão compor a nova
população com base nas características dos indivíduos. Neste trabalho, propõe-se um ope-
rador de seleção baseado em Lógica Fuzzy que sugere a permanência de indivíduos mais
aptos em relação ao teste de software concorrente e características inéditas de um indiví-
duo. Uma descrição dos conceitos e etapas desse operador será apresentada em detalhes
na Seção 4.3.

Na etapa seguinte, o operador Crossover (ou Recombinação), em um processo
análogo à reprodução genética, combina informações de dois indivíduos (parents) para
gerar um par de novos indivíduos (offspring). O operador Single-point crossover é defi-
nido como padrão na abordagem, entretanto, também é possível estender outros tipos de
operadores de recombinação. Além disso, uma taxa também é estabelecida para definir a
probabilidade de ocorrer uma recombinação entre dois indivíduos.

Por último, o operador Mutação é empregado para manter a diversidade de uma
população ao longo das gerações. Para esse cenário optou-se pelo Swap Mutator, que
consiste na troca da posição entre os genes que constituem o cromossomo, entretanto,
outros tipos de mutações também podem ser empregadas. Assim como na recombinação,
uma taxa de probabilidade também é definida para este operador.

Em seguida, o processo é submetido à uma condição de parada, a qual estabelece
critérios em que a busca deve ser encerrada. A BioConcST estabelece três tipos diferentes
de critérios de parada, os quais podem ser utilizados de forma exclusiva ou em conjunto.
O primeiro critério estabelece um valor máximo de gerações para o processo de busca, ou
seja, a solução final (i.e. o conjunto de entradas de testes de otimização I) será composta
pela melhor população de indivíduos ao longo de um número de gerações predefinidas. O
segundo critério, denominado Steady Fitness, estabelece um número máximo de gerações
em que não há melhoria no valor atual de fitness.

Por último, o critério Coverage determina que o processo somente será interrom-
pido quando todos os elementos requeridos do SUT forem alcançados pela solução atual.
Enquanto um critério de parada não é alcançado, o processo de busca desempenha as ativi-
dades de forma iterativa, buscando sempre encontrar melhores indivíduos para solucionar
o problema de geração de dados de teste concorrente.
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4.3 Fuzzy Selector - Um operador genético de Seleção
baseado em lógica fuzzy

Os operadores de seleção normalmente distinguem os indivíduos pelo valor de fit-
ness associado a cada um deles. No processo de seleção, estratégias de priorização dos
indivíduos com melhor fitness são aplicadas para aumentar as chances de que as infor-
mações genéticas desses indivíduos sejam passadas para futuras gerações. Neste trabalho,
o fitness do indivíduo é uma importante característica para classificação do indivíduo,
entretanto, existem outras informações que também são consideradas durante a etapa de
seleção.

Conforme descrito anteriormente, este trabalho também propõe um operador ge-
nético de seleção utilizando lógica fuzzy, denominado FuzzyST. Informações relevantes
dos dados de teste concorrente, como originalidade, fitness e cobertura de elementos re-
queridos, são definidas como variáveis linguísticas em um Sistema de Inferência Fuzzy
(SIF).

A originalidade do indivíduo diz respeito à capacidade que este possui para cobrir
elementos requeridos ainda não alcançados, ou pouco alcançados, pelos demais indivíduos
da população. A computação de originalidade de um indivíduo X em relação a um indiví-
duo Y é dada pela distância de Hamming, para a qual duas strings binárias de tamanhos
equivalentes são fornecidas como entrada. Cada posição de uma string representa um
requisito de teste do programa sob teste, o status de cobertura dos elementos são dados
como 1 para verdadeiro e 0 para falso. A Equação 4.1, apresenta o método empregado
para calcular a distância de Hamming.

HD =
∑

NE
k=1 |Xk−Yk|

NE
(4.1)

Seja X e Y indivíduos distintos, NE o tamanho da string (i.e. o número total de
elementos requeridos) e k o k-ésimo elemento dessa string. A distância de Hamming (HD)
entre dois indivíduos é dada pelo soma de valores diferentes entre as strings, dividida pelo
número total de elementos (NE).

O valor final de originalidade (Originality) considera a distância entre todos os
demais indivíduos da população. Assim, uma média aritmética da distância entre um
elemento X e todos os demais elementos da população é calculada por meio da Equação
4.2.

Originalidade =
∑

n
i=1 HD(X , i)

n
(4.2)

Tal que, X seja o indivíduo para o qual pretende-se encontrar o valor de origina-
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lidade, n o número de indivíduos na população e i o i-ésimo indivíduo da população. A
distância é calculada entre todos os indivíduos, o valor de originalidade é dado pela média
entre todos os valores de distância computados.

A segunda variável linguística diz respeito à cobertura (Coverage) dos elementos
requeridos, essa variável mede a capacidade de um indivíduo de exercitar o conjunto de
elementos requeridos de teste. A cobertura é dada pelo percentual de elementos cobertos
pelo indivíduo em relação ao conjunto total de elementos. A terceira variável trata-se do
valor de fitness do indivíduo, os valores de fitness são padronizados em um intervalo que
permitem estabelecer valores estáticos para as funções de pertinência, caso contrário, seria
necessário estabelecer uma nova função de pertinência para cada programa sob teste.

Em adição, a variável Survivor estabelece a saída do sistema fuzzy, permitindo
classificar quais serão os indivíduos mais aptos para próxima geração. As quatro variáveis
linguísticas são caracterizadas por funções de pertinência, conforme ilustrado na Figura
14.
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Figura 14 – Funções de pertinência das variáveis linguísticas

As três variáveis de entrada, Fitness, Coverage e Originality, possuem os mesmos
valores linguísticos (Low, Medium e High), entretanto, há diferenças em suas funções
de pertinência. As funções foram inicialmente definidas considerando seus respectivos
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conceitos, mais tarde um processo de calibração foi realizado para ajusta-las. A função
Survivor apresenta cinco valores linguísticos (Very low, low, Medium, High e Very High),
os quais irão classificar, por meio de inferência fuzzy, os indivíduos de uma população.
Em adição as variáveis linguísticas, um conjunto de regras é utilizado para o processo de
inferência, este mecanismo define a base para tomada de decisões.

Na Tabela 1, apresenta-se o conjunto de regras definido. As entradas das regras
de inferência do SIF são definidas a partir da combinação dos valores linguísticos incor-
porados nas variáveis de entrada. Essa combinação constitui um conjunto de 27 regras,
as quais são resultado da permutação entre três valores linguísticos de cada variável de
entrada. A saída de uma regra é definida por uma condição (Se-Então) que estabelece
um valor linguístico na variável de saída. As condições definidas tem como objetivo man-
ter os indivíduos com maior cobertura e menor fitness, mas também prioriza indivíduos
heterogêneos.

Como exemplo, a Regra 13 ilustra um cenário onde a cobertura de um indivíduo
é média, a distância dos elementos requeridos representada pelo valor de fitness tam-
bém é média, mas a originalidade desse indivíduo é alta. Nesse caso, a probabilidade de
permanência (Survivor) desse indivíduo na próxima geração será alta, pois ele possui
características raras e importantes que devem permanecer ao longo das gerações. Uma
visão geral de como o processo de seleção de indivíduos é realizado em conjunto com um
sistema fuzzy é ilustrada na Figura 15.
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Figura 15 – Visão geral do operador genético de seleção baseado em Lógica Fuzzy

Após a concluir a etapa de avaliação de fitness, é possível extrair os valores de cada
indivíduo para representação das variáveis linguísticas do FIS, entretanto, esse valores
ainda necessitam de uma transformação para o procedimento de inferência. Para que os
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Tabela 1 – Conjunto de regras fuzzy para seleção de dados de teste concorrente

Entrada Saída
Regra ⇑ Coverage ⇓ Fitness ⇑ Originality ⇑ Survivor
1 High Low High Very High
2 High Low Medium Very High
3 High Low Low High
4 High Medium High Very High
5 High Medium Medium High
6 High Medium Low Medium
7 High High High High
8 High High Medium Medium
9 High High Low Medium
10 Medium Low High High
11 Medium Low Medium Medium
12 Medium Low Low Medium
13 Medium Medium High High
14 Medium Medium Medium Medium
15 Medium Medium Low Low
16 Medium High High High
17 Medium High Medium Medium
18 Medium High Low Low
19 Low Low High High
20 Low Low Medium Medium
21 Low Low Low Low
22 Low Medium High Medium
23 Low Medium Medium Medium
24 Low Medium Low Low
25 Low High High Medium
26 Low High Medium Very Low
27 Low High Low Very Low

valores absolutos (crisp) possam ser processados em um sistema fuzzy, eles precisam ser
transformados em valores nebulosos, ocorrendo então o processo de fuzzificação.

A fuzzificação ocorre por meio das funções de pertinência (Coverage, Originality
e Fitness), onde cada função entrega um valor fuzzificado para o sistema de inferência.
A inferência é realizada empregando-se um conjunto de regras, nas quais os antecedentes
(variáveis de entrada) e o consequente (variável de saída) são conjuntos nebulosos. A
inferência sobre os valores nebulosos é realizada pelo método Mamdani, o qual baseia-se
em uma estrutura simples de operações min-max, envolvendo regras de inferência como
Se-E-Então.

Após a inferência dos valores nebulosos, ocorre a defuzzificação. Nesse processo o
valor nebuloso é novamente transformado em um absoluto, que corresponde ao grau de
importância de um indivíduo para uma nova geração. Neste trabalho, utiliza-se o método
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do centro geométrico para o processo de defuzzificação.

A seleção efetiva do AG só ocorre quando todos os indivíduos da população pos-
suem um valor associado de sobrevivência (Survivor). Uma lista ordenada pelo valor de
sobrevivência contém todos os indivíduos da população, assim, somente os N primeiros
indivíduos dessa lista serão selecionados, tal que N representa o tamanho da população
estabelecido no AG.

4.4 Considerações Finais
Neste capítulo foi apresentada a abordagem BioConcST para geração de dados de

teste para programas concorrentes. A abordagem emprega uma técnica meta-heurística
baseada na teoria da evolução das espécies e seleção natural de indivíduos. A técnica é
guiada por uma função de fitness que utiliza informações de distância de alcançabilidade
dos objetivos de teste do critério all-sync-edges. Além disso, também foi descrita a pro-
posta de um operador genético de seleção de dados de teste, denominado FuzzyST. Esse
operador considera informações adicionais, como originalidade e cobertura de critérios de
teste, para selecionar um indivíduo, e não apenas o fitness como os demais operadores
de seleção. No capítulo seguinte apresenta-se um estudo experimental que visa avaliar
a abordagem proposta considerando outros métodos de geração e outros operadores de
seleção.
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CAPÍTULO

5
AVALIAÇÃO EXPERIMENTAL

5.1 Considerações Iniciais

A avaliação experimental fornece a base essencial para o avanço no entendimento
e conhecimento sobre o tema investigado (SHULL et al., 2004). O processo experimental
na engenharia de software é empregado para apoiar a avaliação, predição, entendimento
e controle no desenvolvimento de um artefato científico. Neste trabalho, a avaliação da
abordagem BioConcST será explorada por meio da condução de experimentos, os quais
avaliarão diferentes abordagens de geração de dados de teste para o contexto de pro-
gramas concorrentes. A definição deste estudo considera as diretrizes do framework de
experimentação proposto por Wohlin et al. (2000). A caracterização do presente estudo
é formalmente sumarizada da seguinte forma:

Analisar a abordagem BioConcST para seleção automática de dados de teste
com a finalidade de comparar a qualidade dos conjuntos de testes gerados, no que
diz respeito a cobertura de critérios do ponto de vista do teste para software
concorrente no contexto da academia.

Este capítulo está organizado da seguinte forma, na Seção 5.2 é apresentado o pla-
nejamento do estudo experimental, o qual descreve as variáveis empregadas e as atividades
que serão realizadas durante o estudo experimental.

5.2 Planejamento

A finalidade deste estudo experimental é analisar como a estratégia de avaliação
e seleção de indivíduos da abordagem BioConcST contribui na seleção automática de
dados de teste para programas concorrentes. Primeiramente, almeja-se analisar como a
função de fitness, baseada na distância entre objetivo de teste e caminho percorrido, con-
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tribui para a seleção do conjunto de dados de teste concorrente otimizado. Posteriormente,
pretende-se verificar se o operador de seleção proposto neste trabalho contribui para o
processo evolutivo do Algoritmo Genético. Com esse intuito, um conjunto diversificado
de programas concorrentes é empregado em uma avaliação comparativa entre os artefatos
propostos neste trabalho e os principais métodos reportados na literatura.

Considerando o contexto apresentado, a definição deste estudo aborda duas ques-
tões de pesquisa principais:

• QP1 Qual a influência da atribuição de distância usada durante a avaliação de
fitness para seleção automática de dados de teste concorrente?

– QP1.1 Existe diferença, em relação ao processo de busca, entre indivíduos que
falharam na cobertura de um objetivo de teste?

– QP1.2 A classificação de indivíduos que não alcançaram um objetivo de teste
pode contribuir para seleção de conjuntos de teste melhores?

– QP1.3 A avaliação baseada na distância apresenta contribuições ao processo
de busca?

Para responder estas perguntas, uma comparação entre a abordagem proposta
BioConcST e duas outras abordagens estabelecidas na literatura, aleatória e baseada em
cobertura é realizada. Pretende-se analisar quais os fatores que influenciam na cobertura
do critério de teste all-sync-edges e como a atribuição de distância é propagada para o
custo no número de gerações. As seguintes hipóteses foram definidas para esta questão de
pesquisa:

• Hipótese Nula (H10) Não há diferença, em razão da cobertura para o critério
all-sync-edges, entre os conjuntos de teste fornecidos pela abordagem BioConcST
(µCTBioConcST ), aleatória (µCTAleatória) e baseada em cobertura (µCTCobertura).

H10 : µCTBioConcST = µCTAleatória = µCTCobertura

• Hipótese Alternativa (H11) Existe diferença, em razão da cobertura para o crité-
rio all-sync-edges, entre os conjuntos de teste fornecidos pela abordagem BioConcST
(µCTBioConcST ), aleatória (µCTAleatória) e baseada em cobertura (µCTCovertura).

H11 : µCTBioConcST 6= µCTAleatória 6= µCTCobertura

• QP2 Qual a influência da combinação entre os fatores cobertura, fitness e origina-
lidade durante a seleção de indivíduos no processo de busca?
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– QP2.1 A inferência fuzzy a partir das informações cobertura, fitness e origi-
nalidade contribui para formação de novos indivíduos melhores?

– QP2.2 A convergência precoce pode ser evitada com o uso da combinação
entre originalidade, fitness e cobertura?

– QP2.3 Os operadores de seleção baseados exclusivamente no fitness são as
melhores alternativas para otimização do teste de software concorrente?

Para responder a esta questão, um estudo comparativo será realizado entre o ope-
rador proposto e os principais operadores reportados na literatura. Pretende-se descobrir
como a seleção de indivíduos influencia na cobertura de critérios de teste. Além disso,
espera-se esclarecer o comportamento do processo de busca quando submetido a seleção
baseada em um sistema fuzzy. A seguir, apresenta-se as hipóteses estabelecidas para esta
questão de pesquisa.

• Hipótese Nula (H10) Não há diferença, em razão da cobertura para o crité-
rio all-sync-edges, do valor de fitness e da taxa de convergência, entre o mé-
todo de seleção proposto (µFuzzyST ) e os métodos Torneio (µTournament), Roleta
(µRoulleteWheel), Elitismo (µElite) e Amostragem universal estocástica (µSUS).

H10 : µFuzzyST = µTournament = µRoulleteWheel = µElite = µSUS

• Hipótese Alternativa (H11) Existe diferença, em razão da cobertura para o cri-
tério all-sync-edges, do valor de fitness e da taxa de convergência, entre o mé-
todo de seleção proposto (µFuzzyST ) e os métodos Torneio (µTournament), Roleta
(µRoulleteWheel), Elitismo (µElite) e Amostragem universal estocástica (µSUS).

H10 : µFuzzyST 6= µTournament 6= µRoulleteWheel 6= µElite 6= µSUS

5.2.1 Variáveis e Métricas

5.2.1.1 Variáveis Independentes

Cinco variáveis independentes serão manipuladas, o método de seleção de dados
de teste concorrente (VI-1), a estratégia de avaliação de indivíduos (VI-2), os operadores
de seleção de indivíduos (VI-3) e os programas concorrentes sob teste (VI-4). Na Tabela
2 são apresentadas as variações (manipulação) de cada variável independente.

O método de seleção (VI-1) diz respeito a estratégia empregada para definir um
conjunto de dados de teste. Neste trabalho três métodos diferentes são avaliados (Tabela
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Tabela 2 – Níveis de manipulação por variável independente

Variáveis Níveis de Manipulação

VI-1 Aleatória (Random) Cobertura (CoverageBased) Distância (BioConcST)
VI-2 Avaliação por Cobertura Avaliação por distância
VI-3 FuzzyST Elitismo SUS Roleta Torneio
VI-4 Memória compartilhada Passagem de Mensagem Híbrido

2), um método de seleção aleatória, definido como baseline da avaliação, uma busca meta-
heurística guiada pela cobertura de critérios e a abordagem BioConcST guiada por uma
combinação entre distância, cobertura e originalidade do indivíduo.

A avaliação do indivíduo (VI-2) concentra-se no método utilizado para definir
a aptidão ao dado de teste concorrente diante do problema busca. A manipulação dessa
variável é dada em dois níveis, o primeiro nível avalia os requisitos de teste de forma
binária, isto é, para atribuição do valor de fitness somente é julgado se o objetivo de teste
foi ou não alcançado. O segundo nível, que consiste na proposta deste trabalho, considera
a proximidade entre o caminho percorrido e o objetivo de teste para realização dessa
tarefa.

Os operadores de seleção (VI-3) distinguem-se pela estratégia utilizada na com-
posição de novas populações no processo evolutivo. Serão utilizados cinco operadores neste
estudo, a saber, FuzzyST, Elitismo, Amostragem universal estocástica (Stochastic uni-
versal sampling - SUS), Roleta e Torneio.

O paradigma do programa concorrente (VI-4), o qual difere-se pelas estratégias
de comunicação, seja essa realizada entre processos ou threads. A manipulação dessa
variável considera três tipos de comunicação, a saber, passagem de mensagem, memória
compartilhada e comunicação híbrida, onde há a presença de ambos os paradigmas de
comunicação.

5.2.1.2 Variáveis Dependentes

Na condução do estudo experimental serão computadas três variáveis, divididas
em relação à cobertura do critério de teste all-sync-edges (VD-1), taxa de convergência
do algoritmo de busca (VD-2) e no valor de fitness dos melhores indivíduos (VD-3) no
decorrer das gerações.

A cobertura de um critério compreende a razão entre o número de requisitos de
teste atingidos e a quantidade total de elementos de um programa sob teste, conforme
apresentado na Equação 5.1.

Cobertura =
Requisitos atingidos
Total de requisitos

(5.1)
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A Taxa de convergência verifica quão rápido, em função do número de gerações,
as populações podem vir a incluir os indivíduos que juntos apresentam melhor cobertura
dos requisitos de teste. A formalização da taxa convergência é apresentada na Equação
5.2.

TC =
NGC

NT G
(5.2)

O valor de TC caracteriza a taxa de convergência do método investigado, tal que
NGC representa o número de gerações necessárias para alcançar melhor cobertura dos
conjuntos de teste, enquanto NT G corresponde ao número total de gerações previamente
definido como critério de parada.

O valor de fitness equivale a adequação de um indivíduo ao problema de oti-
mização. A função de avaliação determina quão apto é um indivíduo para solucionar o
problema de busca. Essa métrica caracteriza os métodos de seleção de acordo com os
melhores indivíduos alcançados no decorrer das gerações.

As variáveis dependentes, também conhecidas como variáveis de resposta, estão
diretamente ligadas aos efeitos provenientes da variação entre as variáveis independentes.
Neste estudo, uma mesma variável dependente será utilizada para compreender os efeitos
de um ou mais fatores. Na Tabela 3 é apresentada a relação entre cada variável e seus
respectivos fatores.

Tabela 3 – Relação entre variáveis dependentes e independentes

Variáveis independentes
Variáveis dependentes VI-1 VI-2 VI-3 VI-4

Cobertura (VD-1) X X X X
Taxa de convergência (VD-2) X X X
Fitness (VD-3) X X

5.2.2 Seleção dos Sujeitos de Teste

Assim como descrito anteriormente, o objetivo deste estudo é avaliar os conjuntos
de teste fornecidos pela abordagem BioConcST. Nesse sentido, a seleção dos sujeitos foi
realizada para contemplar sujeitos heterogêneos para maior garantia de generalização dos
resultados. Assim, programas concorrentes, extraídos do benchmark TestPar definido por
Dourado (2015), foram empregados a fim de avaliar os diferentes artefatos sob investiga-
ção.

Os programas foram implementados na linguagem Java com o objetivo de apoiar
a validação e avaliação de teste estrutural de programas concorrentes com passagem de
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Tabela 4 – Programas concorrentes sob teste

ID Programa concorrente sob teste LOC Padrão de Comunicação Paradigma Processos Threads Sync-edge
1 Greatest Common Divisor 180 Mestre-Escravo PM 4 4 33
2 Greatest Common Divisor- Two Slaves 201 Mestre-Escravo PM 3 3 16
3 Greatest Common Divisor/LeastCommon Multiple 259 Mestre-Escravo PM 4 4 57
4 Token Ring Iterations 175 Produtor-Consumidor PM 4 4 12
5 Token Ring Both Directions Same Primitives 221 Produtor-Consumidor PM 4 4 12
6 Token Ring Both Directions Diferent Primitives 224 Produtor-Consumidor PM 4 4 51
7 Parallel Sieve of Eratosthenes 274 Árvore PM 4 4 15
8 Roller Coaster 374 Produtor-Consumidor PM 6 4 206
9 Producer Consumer SemaphoreLock Conditions Iterations 241 Todos-para-todos MC 1 6 20
10 Cigarette Smokers 253 Todos-para-todos MC 1 5 42
11 Matrix 228 Todos-para-todos MC 1 5 192
12 Jacobi 411 Todos-para-todos MC 1 13 532
13 Token Ring Broadcast 294 Vizinhos PM/MC 3 7 46
14 Greatest Common Divisor / Least Common Multiple Both 462 Mestre-Escravo PM/MC 4 10 147

mensagem e memória compartilhada. A amostra considerada neste estudo, para a análise
de cobertura, é composta por 14 programas (Tabela 4), os quais apresentam diferentes
características relacionadas à concorrência, como: padrão de comunicação, número de
processos e threads e número de requisitos de teste. Oito desses programas comunicam-se
por meio de passagem de mensagem, quatro por memória compartilhada e dois programas
de comunicação híbrida.

5.2.3 Instrumentação

Na instrumentação do estudo admitiu-se a implementação de um protótipo para
prova de conceitos, incorporando as diretrizes apresentadas na abordagem BioConcST.
O protótipo foi implementado na linguagem Java considerando o framework Jenetics
(WILHELMSTÖTTER, 2020) na implementação do Algoritmo Genético. Além disso, a
ferramenta ValiPar (PRADO et al., 2015) também foi empregada para execução dos testes
das aplicações concorrentes.

Na implementação da BioConcST funcionalidades adicionais foram desenvolvidas
para mediar a avaliação de fitness, em parte realizada pela ValiPar, e a execução do
AG. Como exemplo, a ferramenta ValiPar ainda não possui atributos necessários para
execução multithread, consequentemente o desempenho do protótipo era prejudicado por
essa limitação.

Para garantir o desempenho da BioConcST, a ValiPar passou a ser instanciada
em cada avaliação de fitness, isolando cada indivíduo em sua própria instância. Contudo,
para algumas funcionalidades, a ValiPar utiliza recursos exclusivos do SO, e somente a
criação de uma instância exclusiva não poderia garantir uma execução thread-safe da
BioConcST. Por essa razão, essas funcionalidades foram utilizadas na BioConcST em
funções síncronas, com o intuito de garantir uma forma segura para que os indivíduos
fossem avaliados de forma concorrente.

Além dos recursos desenvolvidos para execução multithread, a BioConcST neces-
sita de informações sobre o teste concorrente relevantes para o processo evolutivo. As
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interfaces do framework Jenetics não permitem a adição de informações extras nas clas-
ses que controlam o processo evolutivo, somente classes relacionadas à representação do
indivíduo e operadores genéticos são passíveis de mudança. Em virtude disso, novas funcio-
nalidades foram incorporadas no Jenetics e uma versão exclusiva do framework é utilizada
na BioConcST.

Na Figura 16 apresenta-se um modelo conceitual da relação entre a BioConcST e
as outras ferramentas utilizadas. Os conceitos ilustrados na cor azul compõem o conjunto
de classes desenvolvidas neste estudo, esses conceitos são divididos entre a função de
fitness e o operador de seleção. A comunicação entre a função de avaliação e a ferramenta
ValiPar ocorre através de um middleware que é responsável por atender as requisições,
gerenciar as tarefas concorrentes e criar diferentes instâncias da ValiPar.

Além disso, a avaliação de fitness também utiliza métodos do conceito Distance
para definir a distância do indivíduo para um dado objetivo de teste. As funções desse
conceito permitem adquirir a distância para o envio (send) da mensagem e também para o
recebimento (recv). Para realização dessas tarefas é necessário um objeto contendo todos
os elementos requeridos do programa sob teste (Required Elements) e também uma busca
em largura sobre um GFCP para mensurar a distância entre o caminho percorrido e o
objetivo de teste.

A construção do operador de seleção implementa a interface Selector do framework
Jenetics, a qual possui o conjunto métodos essenciais para comunicação com os demais
módulos do framework. Além disso, o operador estabelecido neste trabalho utiliza a bi-
blioteca jFuzzyLogic (CINGOLANI; ALCALá-FDEZ, 2013) para definição das variáveis
linguísticas, funções de pertinência, regras, e para execução do sistema de inferência fuzzy.

Os conceitos ilustrados na cor vermelha representam o conjunto de classes que
sofreram alterações para adequar as necessidades da BioConcST. Na representação do
indivíduo foram necessárias alterações nos conceitos Phenotype, Genotype e AnyGene.
As alterações dizem respeito a adição de um valor de cobertura do critério all-sync-edges
para um indivíduo no conceito Phenotype, inserção do caminho de execução no conceito
Genotype e definição de uma estrutura de gene que corresponde a entrada do programa
sob teste.

No processo evolutivo foram necessárias alterações no controlador principal (En-
gine) do algoritmo genético, as mudanças compreendem a inserção de um mecanismo para
armazenar e recuperar a cobertura de teste da população de indivíduos e manter uma lista
da melhor população, em relação à cobertura de critérios, ao longo das gerações.
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Por último, informações da cobertura de critérios foram adicionadas nas estatís-
ticas do processo evolutivo (Evolution Statistics), os resultados que antes apenas eram
exibidos no console, agora são armazenados de forma estruturada em planilhas na exten-
são XLSX.

Ainda com relação ao modelo ilustrado na Figura 16, os conceitos apresentados
na cor verde representam os artefatos utilizados integralmente, em outras palavras, esses
conceitos possuem os atributos necessários para construção do protótipo e não foram
necessárias adaptações nas bibliotecas e interfaces desse conjunto.

No que diz respeito a instrumentação para a execução das atividades experimentais,
o estudo foi conduzido a partir de um terminal com acesso remoto ao servidor de execução.
O servidor está situado na costa leste dos Estados Unidos, as configurações do servidor
são apresentadas na Tabela 5.

Tabela 5 – Configuração de hardware e software

Fator Configuração
Processador AMD Ryzen 7 3800x
Nº de núcleos de CPU 8
Nº de threads 16
Clock básico 3.9 GHz
Memória 64GB RAM
GPU Radeon 5700xt 8GB
Armazenamento Inland Performance 1TB SSD M.2 2280
Sistema Operacional Ubuntu 20.04 LTS
Versão Java 1.8 build 25.265-b01 & 11 build 11.0.8+10

Vale ressaltar que a BioConcST utiliza duas versões Java para otimização dos con-
juntos de teste, a versão 8 é utilizada para execução da ferramenta ValiPar e a versão 11 é
utilizada no framework Jenetics e também para as demais funcionalidades implementadas
neste projeto.

5.2.4 Ameaças à Validade

Um ponto importante sobre um estudo experimental diz respeito a validade dos
resultados obtidos, considerando a possibilidade de generalização dos resultados. Por essa
razão, é importante considerar a questão da validade dos resultados ainda na etapa de
planejamento do estudo, pois dessa forma é possível elaborar um estudo adequado frente
as possíveis ameaças.
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Validade de conclusão

A validade de conclusão diz respeito às características que afetam a habilidade
de inferir conclusões corretas sobre a relação entre os tratamentos e saídas do experi-
mento. Neste estudo, as conclusões obtidas como resultado podem ser influenciadas pelo
teste estatístico escolhido. Para mitigar essa ameaça, adotou-se as diretrizes da estatís-
tica experimental para o planejamento e condução do estudo. Os testes estatísticos foram
escolhidos com base na normalidade dos dados, no número de amostras e no número de
fatores investigados. No que se refere ao risco Fishing, isto é, o favorecimento de uma
determinada hipótese durante a análise dos dados, o mesmo não é considerado uma ame-
aça neste estudo, pois não há interesse em concluir em nenhuma das hipóteses, mas sim
demonstrar as descobertas do problema investigado.

Validade interna

Ameaças à validade interna são influências que podem afetar as variáveis indepen-
dentes no que diz respeito à casualidade, as quais o pesquisador não possui conhecimento
ou controle. Nessa linha, acredita-se que esse grupo de ameaças não é propagado para o
presente estudo, pois este experimento trata-se de um estudo controlado onde todas as
variáveis são de conhecimento do pesquisador e a manipulação das mesmas é realizada
uniformemente para todos os artefatos avaliados. Além disso, o pesquisador possui acesso
ao código fonte de todos os artefatos externos utilizados neste trabalho.

Validade de construção

A validade de construção refere-se à relação entre a teoria e a observação de um
experimento. Em outras palavras, a validade de construção está relacionada ao fato do
experimento refletir de maneira realística a influência dos tratamentos nos resultados ob-
servados. Embora o presente estudo apresente uma nova abordagem para o teste de progra-
mas concorrentes, resultados insatisfatórios também são bem vistos para este estudo, uma
vez que trata-se de um problema indecidível que necessita de um estudo contínuo para
avanços na área de investigação. Dessa forma, não existe intenções para o favorecimento
de uma abordagem em detrimento de outra.

Validade externa

A validade externa refere-se à generalização dos resultados do experimento para
outros contextos, como por exemplo programas de software industriais. Nesse estudo, a
escolha dos programas concorrentes pode ser considerada uma ameaça à validade dos
resultados, contudo, para minimizar os efeitos dessa ameaça optou-se pela utilização de
programas com características distintas no que diz respeito ao objeto de estudo deste
trabalho. Conforme mencionado anteriormente, os programas são provenientes de um
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benchmark previamente avaliado e com artefatos já utilizados em diferentes estudos na
literatura.

5.3 Operação
A operação de um estudo experimental consiste na preparação dos artefatos e

ferramentas para execução das atividades definidas no planejamento do estudo. As seções
seguintes descrevem em detalhes as atividades desenvolvidas em cada etapa desse processo.

5.3.1 Preparação

A etapa de preparação do experimento determina o ambiente no qual o mesmo será
desenvolvido. Neste estudo, faz-se necessária a configuração do ambiente para execução da
BioConcST, assim como os artefatos que representam as demais abordagens investigadas
neste estudo.

A configuração da BioConcST requer um ambiente com distribuição do Linux e
com variável de ambiente previamente estabelecida para a ferramenta ValiPar. A configu-
ração da variável de ambiente pode ser realizada conforme apresentado no Código-fonte 4.

Código-fonte 4 – Script para configuração de variável ambiente ValiPar

1: sudo nano ~/.bashrc #Abrir o script

2: export PATH=$PATH:caminho/valipar/bin #adicionar ao script

3: source ~/.bashrc #implementar e ler mudanças

Conforme mencionado anteriormente, a execução da BioConcST requer duas ver-
sões da Máquina virtual Java para sua execução, a instalação das versões pode ser reali-
zada conforme apresentado no Código-fonte 5.

Código-fonte 5 – Script para instalação das versões JVM

1: sudo apt update #Atualizar lista de pacotes

2: apt install openjdk -11-jre-headless #Java Virtual Machine 11

3: apt install openjdk -8-jre-headless #Java Virtual Machine 8

5.3.2 Condução

A avaliação foi dividida em dois experimentos principais, o primeiro experimento
tem como objetivo avaliar o operador de seleção FuzzyST proposto neste trabalho em
relação aos demais operadores já conceituados na literatura. Os resultados desse experi-
mento deverão contribuir para tomada de decisão na definição do operador de seleção mais
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apropriado para BioConcST. Uma visão geral do experimento definido para avaliação dos
operados de seleção é ilustrada na Figura 17.

Benchmark

FuzzyST

Roleta
Torneio

SUS
Elitismo

BioConcST
EstatísticasRoleta
EstatísticasTorneio
EstatísticasElitismo
EstatísticasSUS

EstatísticasFuzzyST

Figura 17 – Visão geral do experimento de operadores de seleção

Os operadores de seleção serão utilizados no protótipo da BioConcST, todos serão
submetidos aos programas sob teste para os quais serão geradas estatísticas que deverão
refletir a capacidade de cada operador para o processo evolutivo e para a cobertura dos
objetivos de teste.

No segundo experimento pretende-se investigar a abordagem BioConcST em rela-
ção aos demais métodos na literatura para geração automática de dados de testes para
programas concorrentes. Conforme mencionado anteriormente, esta análise tem como ob-
jetivo verificar se avaliação de fitness baseada na distância apresenta melhorias em relação
à avaliação de cobertura binária e geração aleatória. Uma visão geral dessa investigação
é apresentada na Figura 18.

BioConcST

Cobertura

Aleatória

EstatísticasBioConcST

Benchmark

EstatísticasCobertura

EstatísticasAleatória

Figura 18 – Visão geral do experimento de estratégias de geração de dados de teste

Assim como no primeiro experimento, os métodos de geração serão submetidos ao
conjunto de programas sob teste. Após a execução dos métodos para todos os programas
considerados, estatísticas serão obtidas de acordo com as variáveis dependentes definidas
para esta investigação, conforme apresentado anteriormente na Tabela 3.

Em adição aos aspectos levantados, também foram definidas configurações para o
delineamento do experimento, as quais dizem respeito aos atributos do algoritmo gené-
tico e o número de repetições dos estudos. Em ambos os experimentos as configurações
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foram mantidas para garantir uma comparação justa entre os artefatos, na Tabela 6 são
apresentadas as configurações dos estudos experimentais.

Tabela 6 – Configuração dos parâmetros do experimento

Fator Configuração
Taxa de Mutação 0.1
Taxa de Crossover 0.6
Offspring 90%
Survivor 10%
População 10 indivíduos
Nº Gerações 100
Nº Repetições 20

A definição dos parâmetros foi inicialmente realizada seguindo as diretrizes apre-
sentadas em um estudo prévio (VILELA et al., 2016), em seguida, experimentos piloto
foram conduzidos para ajustar uma configuração ideal dos parâmetros. Os parâmetros
Offspring e Survivor referem-se ao percentual de indivíduos que serão selecionados para
a próxima geração, o primeiro remete-se as proles obtidas por meio dos operadores gené-
ticos enquanto o segundo trata-se dos indivíduos antecessores.

5.4 Análise dos Resultados

As análises delineadas para este estudo tem como propósito avaliar, experimental-
mente, as principais contribuições deste trabalho em comparação aos métodos consolida-
dos na literatura e, assim, evidenciar como esta tese de doutoramento avança cientifica-
mente contribuindo para o estado da arte na geração automática de dados de teste para
programas concorrentes. As análises foram subdivididas em dois grupos, os quais pro-
curam responder as duas principais questões de pesquisa caracterizadas anteriormente.
Ainda vale ressaltar que em todos os ensaios realizados observou-se o número de amostras
e a distribuição dos dados para a escolha do teste estatístico adequado.

O primeiro grupo tem como objetivo avaliar a contribuição da estratégia de sele-
ção de dados de teste estabelecida na BioConcST, para isso foram realizadas comparações
com outros métodos de seleção e estratégias de busca. O segundo grupo aborda os resul-
tados do operador genético de seleção FuzzyST, para o qual foram realizadas análises sob
diferentes óticas visando responder a segunda questão de pesquisa e suas respectivas sub-
questões. Em todas as análises realizadas, operadores de seleção consolidados em diversos
cenários de otimização foram empregados para fins de comparação com o operador pro-
posto. As subseções seguintes apresentam de forma crítica e circunstanciada os resultados
das análises desempenhadas para cada questão de pesquisa estabelecida.
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5.4.1 QP1 Qual a influência da atribuição de distância usada durante
a avaliação de fitness para seleção automática de dados de
teste para programas concorrentes?

Em vista de esclarecer a QP1, foram analisados os resultados de cobertura do
critério all-sync-edges entre as estratégias de seleção. As hipóteses foram analisadas sob
três cenários, o primeiro cenário (QP1.1) verifica, sob uma perspectiva meta-heurística,
como diferentes funções de avaliação contribuem para seleção de indivíduos com melhor
aderência aos requisitos de teste e qual o impacto do custo, em termos de gerações, nos
resultados de cobertura. O segundo cenário (QP1.2) também compreende uma análise
de cobertura, contudo, a avaliação não é limitada ao domínio de meta-heurísticas. Por
último, o terceiro cenário (QP1.3) investiga a relação entre os fatores cobertura e fitness.
As subquestões seguintes descrevem em detalhes os resultados obtidos para os cenários
supracitados.

QP1.1 Existe diferença, em relação ao processo de busca, entre indivíduos que
falharam na cobertura de um objetivo de teste?

Essa questão de pesquisa endereça uma das principais contribuições deste projeto.
A função de fitness estabelecida na BioConcST caracteriza os indivíduos em razão da
proximidade do caminho percorrido até o objetivo de teste. Por essa razão, indivíduos
que não cobriram um determinado requisito de teste, podem apresentar diferentes valores
de aptidão, pois cada um possui seu próprio caminho de execução e, consequentemente,
uma distância do requisito de teste. Na literatura encontram-se trabalhos que avaliam
um indivíduo em função da cobertura de elementos requeridos alcançados, empregando
uma espécie de avaliação binária, ou seja, os indivíduos que cobriram um determinado
requisito de teste são promissores para gerar novos indivíduos ainda melhores. Contudo,
os indivíduos que falharam na cobertura desse mesmo critério são vistos como equivalentes
e portanto são considerados igualmente inaptos para composição de futuras gerações.

Nessa perspectiva, para a análise da QP1.1 foi realizada uma comparação entre as
abordagens BioConcST e CoverageBased, as quais representam as diferentes estratégias
de avaliação de indivíduos citadas anteriormente. Essa investigação se deu por meio de
quatro níveis no número de gerações, sendo eles 25, 50, 75 e 100 gerações. Na Figura 19
são apresentados os resultados obtidos por níveis de gerações.

Os resultados reforçam a premissa de que indivíduos possuem diferenças em rela-
ção ao processo de busca, ainda que os mesmos sejam semelhantes do ponto de vista de
cobertura dos requisitos de teste. As análises realizadas revelam que há diferenças signifi-
cativas entre as abordagens BioConcST e CoverageBased e, portanto, demonstram que
a avaliação de indivíduos pode ser melhor empregada utilizando aspectos de distância do
requisito de teste para o contexto de programas concorrentes. Além disso, nota-se que
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Figura 19 – Análise de cobertura do critério all-sync-edges entre funções de avaliação das abor-
dagens BioConcST e CoverageBased sob os níveis 25, 50, 75 e 100 de gerações. Os
dados foram analisados pelo teste não paramétrico Mann-Whitney. N = 280. Da-
dos expressos como média ± erro padrão da média. (* p ≤ 0.05, ** p ≤ 0.01, ***
p ≤ 0.001)

essa hipótese é confirmada em todos os níveis de gerações, com os últimos níveis (75 e
100) apresentando maior nível de confiabilidade com p-valor ≤ 0.001. Sendo assim, rejeita-
se a hipótese nula (H0) que supõe que não há diferença significativa entre as amostras
analisadas.

QP1.2 A classificação de indivíduos que não alcançaram um objetivo de teste
pode contribuir para seleção de conjuntos de teste melhores?

Essa questão é complementar a questão anterior, pois uma vez comprovado que
há diferenças entre indivíduos que falharam na cobertura de um determinado requisito de
teste, o desafio é estabelecer um mecanismo para ordenar a importância desses indivíduos
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em função de um requisito de teste ou de um conjunto de requisitos. Uma das atividades
da BioConcST é a classificação desses indivíduos, estabelecida inicialmente pelo fitness
do indivíduo e posteriormente pelo operador de seleção FuzzyST.

Dessa forma, esta análise emprega diferentes estratégias de geração de dados de
teste para investigar as contribuições e desafios da atividade de classificação de indiví-
duos em razão da distância do requisito de teste. Sendo assim, as abordagens de geração
CoverageBased, Random e BioConcST foram investigadas por meio da geração de con-
juntos de testes para o conjunto de benchmarks descrito anteriormente. Na Figura 20 são
apresentados os resultados obtidos por esta análise.
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Figura 20 – Análise de cobertura entre as abordagens de geração de dados de teste BioConcST,
CoverageBased e Random. Os dados foram analisados pelo teste não paramétrico
Kruskal-Wallis. N=280. Os resultados foram submetidos ao teste de comparações
múltiplas de Dunn. Dados expressos como média ± erro padrão da média. Valores
diferentes são marcados com letras diferentes sobrescritas (p <0.05)

Os resultados obtidos demonstram que ambas abordagens meta-heurísticas apre-
sentam contribuições ao teste de software concorrente. A abordagem Random, ou alea-
tória, possui um baixo custo de geração e é amplamente utilizada como baseline para
estudos experimentais no contexto de geração automática de dados de teste. Neste es-
tudo, é possível observar que há diferenças entre todos as abordagens avaliadas e que as
abordagens meta-heurísticas apresentam melhores resultados. Ainda assim, nota-se uma
diferença significativa que pode demonstrar maior contribuição na abordagem BioConcST.

Portanto, a hipótese nula (H0) que supõe que não existe diferença entre as abor-
dagens analisadas é rejeitada com um nível de confiança de 95%. Em outras palavras,
percebe-se que avaliação de fitness considerando apenas a cobertura como critério de ava-
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liação fornece bons resultados ao processo de seleção de dados de teste, entretanto, quando
realizada a distinção e classificação de indivíduos em função da distância do requisito de
teste, os resultados podem ser mais promissores.

QP1.3 A avaliação baseada na distância apresenta contribuições ao processo de busca?

A análise realizada para o esclarecimento desta questão de pesquisa busca investi-
gar se as variáveis cobertura e fitness possuem uma relação a partir dos dados extraídos.
Essa questão endereça uma possível ameaça que pode ocorrer quando o valor de fitness
não corresponde ao critério de parada do algoritmo de busca, neste caso a cobertura do
critério all-sync-edges.

Em vista disso, uma análise de correlação entre as variáveis Fitness e Cobertura
foi conduzida para medir o grau de dependência entre as variáveis. A Figura 21 apresenta
os resultados dessa análise.
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Figura 21 – Coeficiente de correlação entre as variáveis Cobertura e Fitness. Os dados foram
submetidos ao teste não paramétrico: Correlação de Spearman. N=1400, r = -0,7818
e p<0.0001

Os resultados exibidos na Figura 21 indicam que há uma correlação negativa forte
entre as duas variáveis, uma vez que r= -0,7818, para o qual rejeita-se a hipótese nula (H0)
com um nível de extrema significância (p<0.0001). Em outras palavras, este resultado
demonstra que há uma relação inversamente proporcional entre as variáveis fitness e
cobertura.

Desse modo, a minimização da função de fitness na BioConcST apresenta resul-
tados favoráveis em direção a cobertura de sincronizações/comunicações dos programas
concorrentes, reforçando que a análise de distância entre o caminho percorrido pelo indi-
víduo e o objetivo de teste pode ser uma estratégia promissora na avaliação dos dados de
testes (indivíduos).
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Os resultados descritos acima ilustram cenários onde a atribuição de distância na
função de fitness pode contribuir para o teste de programas concorrentes. Embora os
programas utilizados na avaliação não sejam provenientes da indústria, o conjunto de
benchmarks utilizados neste estudo possui características essenciais e diversificadas de
programas concorrentes. Em virtude disso, acredita-se que esse resultado ainda poderia
ser generalizado com o uso de programas reais na avaliação.

Os resultados caracterizados na QP1.1 indicam que a estratégia de avaliação pro-
posta pode contribuir não apenas para melhorar a cobertura do critério all-sync-edges em
relação à abordagem CoverageBased, mas também demonstra ser mais indicada em rela-
ção ao custo, pois existem evidências significativas que demonstram melhores resultados
em todos os níveis de gerações investigados.

Essa descoberta é de extrema importância para o contexto de programas concor-
rentes, pois há um alto custo computacional envolvido no teste dessas aplicações, prin-
cipalmente quando os requisitos de testes envolvidos são direcionados a comunicação e
sincronização desses programas. Em adição, o uso de meta-heurísticas, embora muito útil,
insere custo adicional ao processo de teste, pois em sua maioria requer a execução do
programa para avaliação dos indivíduos.

A análise conduzida na QP1.2, ilustrada na Figura 20, reforça a importância do
uso de meta-heurísticas, neste caso o Algoritmo Genético, para o teste de programas
concorrentes. Vale ressaltar que, embora seja uma técnica simples e de baixo custo, a
geração aleatória é promissora em muitos cenários relacionados à geração de dados de
teste, ou seja, os resultados obtidos demonstram um avanço significativo para o teste
das aplicações concorrentes com o uso de meta-heurísticas, em especial a abordagem
BioConcST que apresenta os melhores resultados dessa avaliação.

A QP1.3, conforme mencionado anteriormente, endereça um desafio importante na
condução deste trabalho, uma vez que o sucesso de uma meta-heurística está intimamente
ligado a representação correta do problema em sua estrutura genérica de otimização. A
projeção incorreta dessa representação pode implicar no uso de uma técnica de alto custo
com resultados similar ao de uma técnica aleatória.

Nesse sentido, observa-se que a relação entre as variáveis fitness e cobertura, ilus-
trada na Figura 21, indica uma relação positiva na avaliação dos indivíduos e na repre-
sentação do problema em função da cobertura do critério all-sync-edges. Esse resultado
reforça as indagações anteriores sobre a contribuição da abordagem BioConcST na geração
de dados de testes para o cenário de programas concorrentes.

De modo geral, observa-se que a atribuição de distância durante a avaliação de
fitness para seleção dos dados de teste pode ser promissora para investigar os aspectos de
comunicação e sincronização desse tipo de aplicação. Em virtude disso, acredita-se que a
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proposta deste estudo pode ser uma boa alternativa para identificar os principais tipos de
erros das aplicações concorrentes, a observabilidade e o travamento. Em ambos os tipos de
erros observa-se a comunicação e a sincronização envolvidas nos cenários de falha, sendo
assim, a cobertura de um critério que explora essas características associada ao dado de
teste e seu respectivo caminho determinístico de execução pode ser a composição chave
para determinar a presença de defeitos em aplicações concorrentes.

5.4.2 QP2 Qual a influência da combinação entre os fatores cober-
tura, fitness e originalidade durante a seleção de indivíduos no
processo de busca?

A questão QP2 endereça a segunda principal contribuição desta tese de doutorado,
a qual tem por objetivo a avaliar o operador genético de seleção denominado FuzzyST. A
motivação para criação de um novo operador de seleção surge em um estudo prévio, no
qual encontrou-se evidências que a utilização de indivíduos inicialmente ”inaptos”poderia
contribuir ao processo evolutivo da BioConcST (Versão 1.0) (VILELA et al., 2019).

Em seguida, observou-se que esses indivíduos poderiam apresentar características
originais em relação aos melhores indivíduos da população. Contudo, a originalidade desses
indivíduos não era a única informação relevante para o processo de busca. Por essa razão, o
operador foi elaborado a partir de três informações pertinentes, apresentadas no Capítulo
4. Essas informações são utilizadas como entrada para um sistema de inferência Fuzzy
que fornece uma variável de saída, a partir de um conjunto de regras, utilizada para
classificação e seleção dos indivíduos que irão compor as próximas gerações.

Nesta análise foram investigados os principais operadores genéticos de seleção dis-
poníveis na literatura, os quais são amplamente utilizados e consolidados em diferentes
áreas de conhecimento para otimização, objetivando a comparação e avaliação do ope-
rador FuzzyST. As subquestões seguintes visam detalhar esta questão de pesquisa sob
diferentes pontos de investigação.

QP2.1 A inferência fuzzy a partir das informações cobertura, fitness e
originalidade contribui para formação de novos indivíduos melhores?

Esta questão de pesquisa envolve a premissa principal de um AG, a qual enfatiza
que o processo de busca contribui para seleção de indivíduos melhores no decorrer das
gerações. Esse princípio é alcançado, principalmente, pelos operadores genéticos que cir-
cundam o processo de busca. Para tal, a avaliação desta questão considerou a comparação
do valor de fitness dos melhores indivíduos por níveis de geração (25, 50, 75 e 100) de
cada operador de seleção investigado. Na Figura 22 são apresentados os resultados dessa
comparação.

Em sua grande maioria os operadores de seleção empregam suas estratégias uti-
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Figura 22 – Análise de fitness dos melhores indivíduos ao longo de diferentes níveis de gerações
entre os operadores genéticos de seleção: FuzzyST, Roleta (RouletteWheel), Torneio
(Tournament), Elitismo (Elite) e Stochastic Universal Sampling (SUS). Os dados
foram analisados pelo teste não paramétrico Kruskal-Wallis. N=280. Os resultados
foram submetidos ao teste de comparações múltiplas de Dunn. Dados expressos
como média ± erro padrão da média. Valores diferentes são marcados com letras
diferentes sobrescritas (p <0.05)

lizando como referência o valor de fitness na seleção dos indivíduos. Nesse sentido, a
obtenção de bons indivíduos também está associada a qualidade do operador de seleção
pra direcionar o processo evolutivo ao longo das gerações. Os resultados obtidos, em razão
do valor de fitness, sugerem diferentes cenários para os operadores investigados, contudo,
percebe-se que em todos os níveis de gerações os critérios FuzzyST, Torneio e Elitismo
apresentam os melhores resultados dessa avaliação.

Embora os resultados não demonstrem diferença significativa entre o operador
FuzzyST e os operadores Torneio e Elitismo, a hipótese nula (H0) é rejeitada com um
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nível de significância de 95%, pois há diferença entre o operador proposto e os operadores
Roleta e Stochastic Universal Sampling para todos os níveis de gerações investigados.

QP2.2 A convergência precoce pode ser evitada com o uso da combina-
ção entre originalidade, fitness e cobertura?

A questão QP2.2 investiga um problema recorrente na proposição de abordagens
que empregam o Algoritmo Genético como estratégia de otimização. A convergência pre-
coce pode induzir o processo de busca a ótimos locais, os quais não refletem os melhores
indivíduos da população. Nesse sentido, o operador de seleção pode ser um dos principais
fatores que contribuem para convergência precoce durante o processo de busca.

Considerando o contexto apresentado, esta análise investigou os métodos de se-
leção observando o número de gerações que um processo de busca chega ao seu estado
estacionário, isto é, o processo não consegue encontrar melhores indivíduos. Nesse sen-
tido, para esta análise definiu-se que após 10 gerações sem alteração no melhor valor
de fitness o processo chegou ao seu estado estacionário. Esse número representa 10% de
todo o processo de busca do experimento, sendo considerado um alto custo computacional
para o processo de teste. Além disso, também observou-se a cobertura alcançada até que
o processo chegasse ao seu estado estacionário. A Figura 23 ilustra os resultados dessa
análise.

Os resultados desta análise indicam que não há diferença entre os operadores de
seleção em relação à análise de convergência, ou seja, todos os operadores apresentaram
comportamentos semelhantes em relação ao estado estacionário. Esta descoberta é vista
como um resultado significativo para o operador FuzzyST, pois todos os demais operado-
res analisados já são amplamente utilizados em outros estudos com resultados positivos.
Contudo, observa-se diferenças em relação à cobertura do critério all-sync-edges entre os
operadores investigados.

Nesta comparação observa-se que os resultados indicam um melhor cenário para
os operadores FuzzyST e Elitismo, uma vez que não há diferença significativa entre os
mesmos e ambos apresentam diferença entre quase todos os demais operadores. Por ou-
tro lado, os operadores Stochastic Universal Sampling e Roleta apresentam resultados
inferiores aos demais operadores. O operador torneio apresenta-se de forma intermediária
entre os demais operadores, pois os resultados não diferentes aos piores operadores dessa
avaliação e também entre um dos melhores.

Diante dos resultados apresentados, observa-se como o operador de seleção pode
influenciar na qualidade dos conjuntos de testes otimizados. Embora os operadores sejam
equivalentes na busca por ótimos globais, a cobertura dos requisitos de teste foi compro-
metida com o uso de alguns operadores. Vale ressaltar que os baixos valores de cobertura
e do número de gerações possuem explicações plausíveis para os resultados encontrados.
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Figura 23 – Análise de Convergência e Cobertura entre os operadores genéticos de seleção:
FuzzyST, Roleta (RouletteWheel), Torneio (Tournament), Elitismo (Elite) e Sto-
chastic Universal Sampling (SUS). Os dados estão apresentados como média ±
erro padrão. Os dados foram analisados por ANOVA Two-way; Dados submetidos
ao teste não paramétrico de múltiplas comparações de Tukey; N=280 (*** p ≤ 0.001,
**** p ≤ 0.0001)

Em relação ao valor de cobertura, existe um problema recorrente na atividade de teste
que contribui para que o processo de otimização não alcance o valor máximo de cobertura.
O problema é conhecido como requisitos de teste não executáveis, os quais não possuem
entradas de teste capazes de exercitá-los.

No que se diz respeito ao baixo número de gerações para que o processo alcance o
estado estacionário, acredita-se que o uso de programas considerados simples para o pro-
cesso de busca contribuem para que a média seja baixa. Alguns dos programas utilizados
possuem características essenciais para os programas concorrentes, contudo, na maioria
dos casos, o alcance dessas características não estão em função da seleção da entrada de
teste, tonando o problema simples para o processo de busca.

No que diz respeito ao ponto central desta questão de pesquisa, embora exista a
presença de programas simples na avaliação, acredita-se que a convergência precoce pode
ser evitada no operador FuzzyST. As razões para essa indagação consideram a equivalência
entre os operadores investigados e a cobertura alcançada pelo operador proposto. Nessa
linha, acredita-se que os resultados são significativos existindo a possibilidade de uma
generalização para outros tipos de cenários.



5.4. Análise dos Resultados 111

QP2.3 Os operadores de seleção baseados exclusivamente no fitness são as melho-
res alternativas para otimização do teste de software concorrente?

Em complemento as questões anteriores, esta questão de pesquisa busca esclarecer
se os operadores de seleção apresentam diferenças em relação à cobertura do critério
all-sync-edges. Contudo, esta avaliação não considera como critério de parada um valor
de estado estacionário, mas sim números fixos de gerações que representam o custo do
processo de otimização sob diferentes níveis de gerações. Os resultados desta análise são
ilustrados na Figura 24.
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Figura 24 – Análise de cobertura ao longo de diferentes níveis de gerações entre os operadores
genéticos de seleção: FuzzyST, Roleta (RouletteWheel), Torneio (Tournament), Eli-
tismo (Elite) e Stochastic Universal Sampling (SUS). Os dados foram analisados
pelo teste não paramétrico Kruskal-Wallis. N=280. Os resultados foram submetidos
ao teste de comparações múltiplas de Dunn. Dados expressos como média ± erro
padrão da média. Valores diferentes são marcados com letras diferentes sobrescritas
(p <0.05)
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Os resultados reforçam novamente a superioridade dos operadores FuzzyST e Eli-
tismo em todos os níveis de gerações, os quais permitem rejeitar a hipótese nula (H0). O
operador Torneio ainda apresenta-se de forma intermediária nos níveis 25, 50 e 75, en-
tretanto, no nível de 100 gerações percebe-se um declínio expressivo do operador Roleta
em relação aos demais operadores, sendo possível notar não apenas a diferença com os
operadores FuzzyST e Elitismo, mas também com o operador Torneio.

Esses resultados revelam uma característica importante sobre operadores elitistas
para o contexto analisado. Embora o operador Torneio seja conhecido por manter uma
diversidade na população pela determinação aleatória de uma subpopulação para seleção
dos indivíduos, a estratégia de seleção é similar ao método elitista, onde o indivíduo seleci-
onado sempre será aquele de maior fitness entre os demais indivíduos dessa subpopulação.
Os operadores elitistas tendem a diminuir a diversidade entre os indivíduos de uma po-
pulação, enquanto os operadores como Roleta e SUS tendem a manter maior diversidade
da população.

Há uma descoberta nesse sentido, pois, embora o elitismo esteja entre os melho-
res operadores desta investigação, o operador FuzzyST possui mecanismos para garantia
de diversidade em seu processo de seleção e ainda assim apresenta resultados significati-
vos. Diante disso, observou-se que uma das possíveis razões para esse resultado seria a
complexidade dos programas investigados, considerando que o elitismo seja um operador
promissor para problemas de baixa complexidade.

Considerando os aspectos apresentados, optou-se por investigar individualmente
programas que apresentassem maior complexidade ao processo de busca utilizando-se
como critérios o número de requisitos de teste o número de argumentos que constituem
a entrada do programa e os paradigmas de comunicação envolvidos. Conforme os dados
apresentados na Tabela

O programa Jacobi possui o maior número de requisitos de teste entre todos os
demais benchmarks analisados, totalizando 532 pares de sincronização (Send/Receive).
Acredita-se que uma parte desses requisitos é considerada não executável, considerando a
baixa cobertura ( 28%) em todos os operadores investigados. Contudo, ainda trata-se de
um problema complexo para encontrar soluções aproximadas de sistemas lineares.

Os resultados apresentados na Figura 25 indicam que o operador FuzzyST é mais
promissor no processo de busca para o cenário analisado. Essa superioridade pode ser
observada a partir de 50 gerações, em que o operador proposto apresenta diferença sig-
nificativa entre todos os demais operadores analisados. Ainda assim, percebe-se que há
diferença significativa entre os operadores FuzzyST e SUS já no nível de 25 gerações.

Acredita-se que esses resultados são, em parte, contraditórios aos resultados anteri-
ores em razão da complexidade do software sob teste, pois nota-se que apesar de todos os
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Figura 25 – Análise de cobertura do benchmark Jacobi ao longo de diferentes níveis de gerações
entre os operadores genéticos de seleção: FuzzyST, Roleta (RouletteWheel), Torneio
(Tournament), Elitismo (Elite) e Stochastic Universal Sampling (SUS). Os dados
foram analisados pelo teste não paramétrico Kruskal-Wallis. N=20. Os resultados
foram submetidos ao teste de comparações múltiplas de Dunn. Dados expressos
como média ± erro padrão da média. Valores diferentes são marcados com letras
diferentes sobrescritas (p <0.05)

operadores apresentarem melhorias ao longo do número de gerações, o operador FuzzyST
apresenta menor variação nos resultados obtidos, como pode ser observado nos boxplots
ilustrados.

O benchmark Token Ring Broadcast apresenta características singulares se com-
parado ao restante dos demais programas, visto que possui ambos os paradigmas de co-
municação (passagem de mensagem e memória compartilhada) e utiliza-se de um padrão
de comunicação entre vizinhos. Além disso, possui um espaço de busca com maior com-
plexidade em função das possíveis combinações de entradas que resultam em diferentes
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tipos de funcionalidades.

Fuzz
yS

T

Roule
tte

W
hee

l

Tourn
am

en
t

Elit
e

SUS

0

20

40

60

80

Token Ring Broadcast 25 Gerações

C
o

b
e

rt
u

ra
(%

)

a b b b b

Fuzz
yS

T

Roule
tte

W
hee

l

Tourn
am

en
t

Elit
e

SUS

0

20

40

60

80

Token Ring Broadcast 50 Gerações

C
o

b
e

rt
u

ra
(%

)

a b ab ab b

Fuzz
yS

T

Roule
tte

W
hee

l

Tourn
am

en
t

Elit
e

SUS

0

20

40

60

80

Token Ring Broadcast 75 Gerações

C
o

b
e

rt
u

ra
(%

)

a b ab ab b

Fuzz
yS

T

Roule
tte

W
hee

l

Tourn
am

en
t

Elit
e

SUS

50

55

60

65

70

Token Ring Broadcast 100 Gerações

C
o

b
e

rt
u

ra
(%

) a b ab a ab

Figura 26 – Análise de cobertura do benchmark Token Ring Broadcast ao longo de diferentes
níveis de gerações entre os operadores genéticos de seleção: FuzzyST, Roleta (Roulet-
teWheel), Torneio (Tournament), Elitismo (Elite) e Stochastic Universal Sampling
(SUS). Os dados foram analisados pelo teste não paramétrico Kruskal-Wallis. N=20.
Os resultados foram submetidos ao teste de comparações múltiplas de Dunn. Dados
expressos como média ± erro padrão da média. Valores diferentes são marcados com
letras diferentes sobrescritas (p <0.05)

Os resultados obtidos ilustram um cenário inverso ao citado anteriormente, pois
a principal diferença observada ocorre no nível de 25 gerações. A cobertura alcançada
é relativamente alta já nas primeira interações, especialmente no operador FuzzyST. Os
resultados indicam que o operador proposto alcança um possível ótimo global já no nível
de 25 gerações, uma vez que não há grande diferença entre os demais níveis e o restante
dos requisitos de teste podem ser não executáveis.

Esses resultados apontam duas contribuições principais, a primeira contribuição
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é em relação à cobertura obtida, pois em todos os níveis o operador FuzzyST encontra-
se entre os melhores operadores. Em seguida, observa-se que o custo também é uma
contribuição importante diante dos resultados obtidos, considerando a superioridade no
primeiro nível de gerações e a descoberta de um possível ótimo global com apenas 25
iterações no processo de busca.

Na literatura existem estudos que visam identificar e remover os requisitos não
executáveis de programas concorrentes (VERGILIO; MALDONADO; JINO, 2006). Nessa
situação, percebe-se que o cenário descoberto pode ser ainda mais promissor considerando
a ausência ou diminuição de falsos positivos que dificultam o processo de busca.

Considerando o fator central desta questão de pesquisa, não é possível afirmar que
os operadores baseados apenas no fitness são piores ou melhores na geração automática
de dados de teste para programas concorrentes, uma vez que os resultados ilustram cená-
rios onde há equivalência entre os operadores FuzzyST, Elitismo e Torneio. Entretanto,
conforme descrito anteriormente, há uma suposição que a complexidade no processo de
busca pode ser melhor tratada com o uso do operador proposto. No entanto, só é pos-
sível afirmar essa indagação sob o ponto de vista dos cenários investigados, uma futura
experimentação sob essa ótica pode afirmar ou não essa hipótese.

5.5 Considerações Finais
Neste capítulo foram apresentados o design experimental do estudo e os resulta-

dos obtidos por meio da condução dos experimentos. Primeiramente foram definidas as
variáveis e os fatores que compuseram essa análise, em seguida apresentam-se discussões
frente aos resultados identificados.

Considerando os resultados apresentados, foi possível observar contribuições sig-
nificativas da abordagem BioConcST, a qual apresenta resultados satisfatórios em todas
as análises realizadas na questão QP1. Por sua vez, o operador FuzzyST, investigado na
questão QP2, apresenta resultados significativos na seleção de indivíduos. Apesar disso,
não é possível afirmar que o operador proposto é melhor que o operador de Elitismo.
Vários cenários avaliados indicaram que esse operador é promissor, o que motiva estudos
futuros.
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CAPÍTULO

6
CONCLUSÕES

6.1 Caracterização da Contribuição

As aplicações concorrentes estão cada vez mais presentes no contexto atual. Essas
aplicações têm contribuído significativamente para melhorar o desempenho da execução
de tarefas simples até as mais complexas. A qualidade desses produtos impacta direta-
mente na percepção dos usuários finais sobre o desempenho e assertividade na execução
de tarefas. Diante disso, a geração automática de dados de teste no contexto de progra-
mas concorrentes visa otimizar o processo de seleção de entradas de teste significativas
contribuindo para o teste dessas aplicações.

O estudo desenvolvido nesta tese almejou melhorar o processo de geração automá-
tica de dados de teste para programas concorrentes sob a seguinte hipótese: É possível
melhorar a geração de dados de teste para programas concorrentes, a partir
da diferenciação entre dados de testes que falharam na cobertura de um requi-
sito de teste. Além disso, é possível melhorar o processo genético de seleção
considerando não apenas o valor de fitness, mas também a originalidade e
o valor alcançado de cobertura global de um dado de teste.

A pesquisa desenvolvida resultou na proposição de uma abordagem bioinspirada,
denominada BioConcST, que apresenta novas contribuições em relação: i) ao artefato
de saída do processo de geração; ii) ao processo de avaliação de fitness dos indivíduos
de teste; e iii) ao processo evolucionário de seleção de indivíduos. Nessa linha, foram
definidas questões de pesquisa que abordam essas contribuições sob uma perspectiva de
análise experimental.

A partir dos resultados, foi possível esclarecer as questões de pesquisa que relatam
avanços importantes em direção ao teste de software concorrente. Em relação à questão
QP1, que investiga a estratégia de avaliação de fitness, observou-se que a abordagem Bi-
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oConcST supera as demais abordagens avaliadas em todos os cenários considerados. Esse
resultado reforça a premissa de que mesmo os indivíduos de teste que não alcançaram um
determinado requisito, podem possuir informações importantes que conduzam o processo
de busca em direção ao requisito de teste.

Em relação à questão de pesquisa QP2, que analisa a estratégia de seleção do
operador genético FuzzyST, constatou-se que o uso de informações complementares no
processo de seleção pode ser visto como promissor se comparado aos operadores Roleta
e SUS. Apesar disso, considerando a avaliação geral do conjunto de benchmarks, não
foi possível afirmar que esse operador apresenta diferença significativa em relação aos
operadores Elite e Torneio, embora todos esses estejam com os melhores resultados da
avaliação.

Ainda assim, foi possível constatar que os cenários que possuem maior complexi-
dade para atividade de teste foram melhor explorados quando submetidos ao operador
genético de seleção FuzzyST. Entretanto, para uma melhor constatação dessa descoberta,
faz-se necessário uma investigação sob um número maior de benchmarks com alto nível
de complexidade.

6.2 Contribuições Principais

O principal objetivo desta tese de doutorado foi a definição da abordagem Bio-
ConcST, a qual visa contribuir com teste de software concorrente otimizando a etapa de
seleção de entradas de teste. Essa abordagem pode ajudar na detecção de defeitos concor-
rentes que estejam ligados, principalmente, aos mecanismos de interação entre processos
ou threads, os quais compreendem os principais e mais complexos tipos de defeitos. As
principais contribuições deste trabalho são descritas a seguir:

• Composição do dado de teste com o caminho de execução;

• Mecanismo de reexecução do dado de teste sob as condições no qual foi
gerado;

• Avaliação de distância entre requisito de teste e caminho percorrido para
diferenciação entre indivíduos de teste; e

• Proposição de um novo operador genético de seleção, denominado FuzzyST,
sob as variáveis fitness, originalidade e cobertura.
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6.3 Trabalhos Futuros
Ao longo da produção científica desta tese de doutorado, foi possível identificar no-

vas lacunas de pesquisa que, se solucionadas, podem contribuir diretamente para melhorias
na abordagem BioConcST e, consequentemente, no teste de aplicações concorrentes. A
seguir destaca-se possíveis trabalhos futuros que devem dar continuidade as contribuições
desta tese.

• Replicação do estudo experimental considerando a análise de eficácia em revelar
defeitos concorrentes, parâmetros diferentes de configuração genética e benchmarks
de maior complexidade;

• Definição de novos operadores genéticos de Crossover e Mutação com implicações
diretas ao teste de software concorrente, tais como: alteração nas sequências dos
pares de sincronização e cruzamento entre caminhos de execução;

• Definição de mecanismos de instrumentação de código concorrente de forma dinâ-
mica, visando abranger um número maior de aplicações; e

• Evolução do processo de otimização com técnicas de priorização de requisitos, inves-
tigando a possibilidade de utilização de uma técnica multi-objetiva.
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