
國立暨南國際大學資訊工程學系 

 

碩士論文 

 

指導教授：黃光璿博士 

 

 

利用序列比對演算法 

辨識抄襲之 C程式作業 

        Cheating Catcher: 

Using Sequence Alignment Algorithms to 

Identify Homologous C Programs 

 

 

 

研究生：李昶宏 

 

 

中華民國九十三年五月二十八日





  



  

 

 

 

 

 

 



  

誌謝 

本論文可以順利完成，首先要感謝我的指導教授黃光璿 老師這

兩年來給我的指導，不管在理論或是在系統架構建立上都給我不少的

意見和思考方向，也非常感謝口試委員項潔以及洪政欣二位老師給予

我於論文上莫大的建議與指正。 

也要感謝研究室的學弟(展碩、光慶、明峰)，在課業上幫了我不

少忙，在論文的界面上也給予我相當多的幫助。 

感謝我周遭的好友們(俊賢、俊銘，敬育)以及女友不斷的鼓勵

我、支持我、聽我訴苦、幫我分擔煩惱、陪伴我以及鼓勵我。 謝謝

你們。 

最後要感謝的就是我的家人，在這二十年來於背後無怨無悔的

犧牲與奉獻，如果沒有他們的支持就不會有今天的我，最後僅將此論

文獻給所有關心我的人。 

 

 

李昶宏    謹於 

國立暨南國際大學 

中華民國九十三年六月四日 



i 

目  錄 

第一章 簡介 ..............................................................................................1 

1.1 動機與目的 ...........................................................................................................................1 
1.2 系統貢獻 ...............................................................................................................................2 
1.3 論文章節概要 .......................................................................................................................2 

第二章 相關理論基礎與研究 ..................................................................4 

2.1 序列字串 ALIGNMENT 問題 .....................................................................................................4 
2.1.1 DNA 序列演化的三個 operator(insertions(插入) ， deletions(刪除)，

substitutions(置換)).................................................................................................................6 
2.2 DYNAMIC PROGRAMMING 的概念 ..................................................................................................6 

2.2.1 Dynamic Programming 在 DNA 序列 alignment 的應用 ......................................9 
2.3 C 語言之 TOKEN 介紹 ...........................................................................................................10 

2.3.1 何謂程式間的相似 ...................................................................................................11 
2.4 DNA 序列 ALIGNMENT 演算法的介紹 ....................................................................................12 

第三章 應用 DNA 演算法實作系統之侷限 ...........................................17 

3.1 序列中字母的限制 .............................................................................................................17 
3.2 LOCAL ALIGNMENT ALGORITHM 的限制 .......................................................................................18 
3.3 GLOBAL ALIGNMENT ALGORITHM 的限制......................................................................................20 
3.4 變數間的替換 .....................................................................................................................21 

3.4.1 變數間型態的替換 ...................................................................................................22 
3.5 FASTA ALGORITHM 的問題 .....................................................................................................22 
3.6 BLAST ALGORITHM 的問題 .....................................................................................................23 
3.7 記憶體的限制 .....................................................................................................................26 
3.8 相似的評分標準 .................................................................................................................27 

第四章 困難的解決 ................................................................................28 

4.1 C 語言 TOKEN 的處理...........................................................................................................28 
4.2 C 程式碼的分群 .................................................................................................................30 
4.3 找出程式中不重疊部分的方法 .........................................................................................33 
4.4 FASTA ALIGNMENT 套用 .........................................................................................................35 
4.5 解決記憶體之問題 .............................................................................................................38 
4.6 門檻的選擇 .........................................................................................................................41 



ii 

第五章 系統實作 ....................................................................................44 

5.1 系統架構流程圖 .................................................................................................................44 
5.2 系統功能與界面 .................................................................................................................45 

5.2.1 使用功能的目的 .......................................................................................................45 
5.2.2 快速比對流程 ...........................................................................................................45 
5.2.3 精準比對功能流程 ...................................................................................................47 
5.2.4 圖形顯示功能 ...........................................................................................................49 

5.3 系統功能比較 .....................................................................................................................50 
5.4 開發環境與使用的軟體 .....................................................................................................51 

第六章 系統效能 ....................................................................................52 

6.1 實驗一 .................................................................................................................................53 
6.2 實驗二 .................................................................................................................................54 
6.3 實驗三 .................................................................................................................................55 
6.4 實驗結果討論 .....................................................................................................................56 

第七章 結論與未來展望 ........................................................................57 

7.1 結論............................................................................................................................................57 
7.2 未來展望....................................................................................................................................57 

參考書目 ..................................................................................................59 

 

 



iii 

圖形目錄 

圖表 一 :簡單的 DNA 序列 alignment(不唯一) ..........................5 
圖表 二 :簡單的 DNA 序列含 gap alignment(不唯一).....................5 
圖表 三: 利用 Dijkstra＇s algorithm 的例子..........................8 
圖表 四: 三種相似的例子............................................11 
圖表 五: Global alignment algorithm 評分機制.......................13 
圖表 六: Global alignment algorithm 範例...........................13 
圖表 七: Local alignment algorithm 評分機制........................14 
圖表 八: Local alignment algorithm 範例............................15 
圖表 九: FASTA alignment algorithm 範例............................16 
圖表 十: DNA 序列最佳 local alignment 範例 ..........................19 
圖表 十一: 不重疊的相似程式片段的範例..............................19 
圖表 十二: 程式中沒有函式互換的例子................................20 
圖表 十三: 程式中有函式互換的例子..................................21 
圖表 十四: 變數替換................................................21 
圖表 十五: 變數型態替換............................................22 
圖表 十六: 利用 FASTA algorithm 演算法的範例 .......................23 
圖表 十七: 利用 BLAST algorithm 演算法的範例 .......................24 
圖表 十八: 利用傳統 BLAST 作法的例子................................25 
圖表 十九: 最新 BLAST 的作法的利用..................................26 
圖表 二十: 記憶體使用情況的範例....................................27 
圖表 二十一: 變數資料結構的範例....................................30 
圖表 二十二: 序列資料結構的範例....................................32 
圖表 二十三: 邊算邊紀錄的範例......................................34 
圖表 二十四: 邊算邊紀錄的範例(二)..................................35 
圖表 二十五: FASTA 存放位移量的資料結構範例 ........................36 
圖表 二十六: 以三個整數計算 SCORE 矩陣..............................38 
圖表 二十七: 紀錄有超過門檻之該點位置..............................39 
圖表 二十八: 以二個 bits 來紀錄反回資訊.............................39 
圖表 二十九: 位置的對應關系........................................40 
圖表 三十: 系統流程圖..............................................44 
圖表 三十一: 快速比對流程圖........................................46 
圖表 三十二: 快速比對流程圖........................................48 



iv 

表格目錄 

表格 1: DNA 序列比對與 C 程式比對的比較 ............................18 

表格 2: keyword 表(事先定義) .......................................29 

表格 3: 群組表.....................................................31 

表格 4: C 程式碼轉為 number 檔的內容範例 ............................32 

表格 5: 原始分數轉為 bit 的範例.....................................42 

表格 6: 系統功能優缺點比較.........................................50 

表格 7: 實驗一.....................................................53 

表格 8: 實驗二.....................................................54 

表格 9: 實驗三.....................................................55 



v 

方程式目錄 

方程式 1: 

target sequence : ,
query sequence : ,

x y
z x y z+ + .......................37 

方程式 2:     2 2lo g  lo gKS N
P

+= ......................41 

方程式 3: 693.0
λ

×x ....................................41 

方程式 4: 
,

1i js
i j

i j
p p e λ =∑ ........................42 

 



vi 

中文摘要 

現今比對程式相似度的軟體很多，習慣上，程式碼差異度的比對一直以來都

是由人在作，而目前最常用的是 Unix 上的 Diff 與 Windows 上的 windiff，但是

它們並沒有考慮到多種問題，如:函式互換、變數替代、相關語法…等，而程式

碼的改變使得人們必須花上很多的時間和精力去用眼睛做判斷，為了改善這種情

況我們就開始著手對程式碼的差異程度去做分析比較。 

我們利用改良過後的 DNA 比對演算法來進行比對，由於程式碼所造成的情況

實在太多，若單純地利用程式間的 edit distance 來估算，可能會忽略許多問題，

導致誤判產生，因此我們決定採用區域性比對來求得相似度，即 local alignment  

by dynamic programming，但由於程式碼相似部分可能有很多段，光是只找出其

中一段相似程式碼是不夠的，必須要再找出其它相似的區段。很多文獻都有提及

這方面的問題，但不外乎要重算或是找尋重疊相似程式片段，這樣需要花費許多

計算時間，尤其當比對的程式碼很大的話，所用到的記憶體更是大的驚人，因此

在有限的記憶體下，我們採用簡單的編碼技巧，以二個 bits 為一單位來紀錄

dynamic programming 所需的相關資訊，可把所需記憶體縮小成四分之一。在時

間上我們也設計不需要重算的方法，取而代之的是採用“邊算邊紀錄＂的方法，

因此在計算 dynamic programming 的同時，便已得到相關程式碼每一區段的資

訊，之後再配合一些處理機制，便可找出全部相似的區段，最後個別區段的相似

度的加總即為兩程式碼所得到的相似分數。但利用相似分數來評估兩程式碼的相

似度是很主觀的，如:我們可以說，“若兩程式碼有 60%相似，便稱它們相似＂。

我們採用統計來評估相似度，如此一來便可以很客觀地定義出程式的相似度。 

但由於使用者有時需更快地找出相似的程式碼，我們提供一個更快，幾乎在

線性時間便可完成的功能，所花費的記憶體也相對地少很多，運用一種稱為

FASTA 的 database search algorithm ，經過改良後便可很快速地比對相似程

式碼，但精確度卻沒有比 local alignment 來得高，不過實驗上說明改良過的
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FASTA 的精確度與 local alignment 差不了多少，另外我們也提供圖形介面讓使

用者能看出程式碼哪些區段相似。 
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英文摘要 

A lot of software tools (e.g., Diff and WinDiff) have been developed to identify 

the differences between text files.  While being applied to compare programs, 

however, more situations need to be handled since renaming the identifiers, altering 

the function definitions, or replacing a block by a synonymous one can still make the 

program equivalent.  In order to solve these problems, we investigate on how to 

analyze the similarity between programs.  

We develop a system to estimate the similarity of two C programs by using 

Local Alignment Algorithm.  Simply doing this can not meet our demand because 

similar but non-overlapping regions may scatter in different orders.  Hence, some 

modification is necessary.  We intend to identify all of the similar regions that are 

non-overlapping.  We propose an idea to perform “computing and recoding” in order 

to achieve the goal efficiently.  A straightforward way to accomplish this is to apply 

the dynamic programming (DP) repeatedly: once a similar region is identified, 

remove it and apply the DP again.  However, this cannot work well.  Another issue 

addresses the notion of similarity.  We adopt statistic method for this.  Memory 

limitation is also a problem.  We propose a simple encoding technique to reduce 

third-quarters of the required memory space. 

 Trade-off between efficiency and accuracy is also considered in this thesis. We 

develop two versions of the system: one for the efficiency purpose and the other for 

the accuracy purpose.  A FASTA-like algorithm is developed, although it is less 

precise than the full Local Alignment Algorithm. In addition, experiments show that 

our fast version can estimate the similarity well.  Finally, the programs provide 

graphical illustration on how two programs are similar. 
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第一章 簡介 

1.1   動機與目的 

   程式語言的設計風格經常都是根據程式設計師個人的習慣而對相同目的的

程式語言有著不同的設計方法，無可避免的，在相同的目的下，不同程式設計師

coding 的程式可能會有部份和其他程式設計師有著相同的程式碼，若兩者相似

的部份比例太高，則會有抄襲的嫌疑存在，但是抄襲的程式設計師通常會對程式

做某種程度上面的改寫，無論是在界面上或是程式內容的更改，使得單純的用眼

睛判斷無法在第一時間內判斷出來。 

   一般來說，只能對於程式間的寫法來判斷兩兩間之相似度，而對於程式所要

表達的功能，我們可以用理論證明其是不可能達到的[1]，所以大部份這方面相

關的軟體只針對程式間的寫法，而沒有判斷程式間的功能。 

一般比對兩個檔案相似度的差異使用最為頻繁的就是 Windows 之下的 

WinDiff，但若對程式碼中的變數名稱做替代或其他改寫程式的方法，雖然程式

碼改變了，但站在程式碼相似的角度上看來並沒有任何的差異，因此 DNA 演算法

在這提供了判斷程式碼相式度一個很有利的方法，只要改良演算法的內容便可達

到很好的效果。 

在眾多的程式語言中，大部分的程式設計師都對C 語言有一定程度的接觸，

雖然C 語言並不是現今最熱門的程式語言，但是到目前為止，C 語言依然有他存

在的價值，而且現今大部分學校也都是用C 語言來授課，我們也可藉由學生的程

式作業來判定學生間是否有抄襲的可能，於是我們選擇C 語言來做程式相似度比

對系統的處理語言。 

我們針對C 語言對相同目的的不同表示法做分析的動作，雖然利用單純的

edit distance便可，但程式間有些相似度還是無法判斷，因此在本論文中採用 
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改良過的 DNA 演算法來作程式間比對分析，我們先轉換成事先已定義好的 token

字串再利用 DNA 演算法來作比對。 

1.2   系統貢獻 
       一般來說對於要快速且精準地判斷程式碼的相似度機乎是不可能的，以

Windiff 來說，其對於程式碼相似判斷雖快但其精準度不是很高，原因是它是利

用行來作比對工具，而我們的系統在此不僅對於速度且對於精確度也都有達到，

我們利用改良過的演算法來提高其比對速度，且在實驗上其精確度也是很好的，

且最後我們也提供圖形來說明相似部分。 

  

1.3   論文章節概要 

   本篇論文主要可以分成下列幾個章節，內容大綱如下: 

第一章: 簡介 

簡介本論文的內容及貢獻。 

 

第二章: 相關理論基礎與研究 

詳細介紹DNA演算法，其在程式比對中的應用以及用到的DNA演算法的種類和

理論，並對使用的方法做探討，且討論如何利用事先定義好的token來建立字串，

最後針對C 語言的語法做討論以及現今程式比對工具的比較。 

 

第三章: 實作系統所遇到的困難 

主要探討實作系統所遇到的困難。 

 

第四章: 解決困難的方法 

詳細解說如何解決面臨的困難。 
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第五章: 系統實作 

    說明系統的架構以及系統的功能及功能的流程，並比較每個功能。 

 

第六章: 

測試程式比對系統實際比對出程式之間的差異以及效能。 

 

第七章: 結論及未來展望 

   對本論文下一個結論以及未來系統可以改進效能的地方 
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第二章 相關理論基礎與研究 

C語言程式比對不外乎是要先轉換為字串再加以比對分析，且我們也是利用

edit distance為基礎，借用local alignment及 FASTA alignment方法把轉換後

的字串加以比對分析，且我們也有一套計算相似度的方法。在這章節裡，我們將

介紹DNA用在字串比對演算法的種類以及分別詳細介紹之。 

2.1   序列字串 alignment 問題 

   給定一個字元集 {A、T、C、G}，則DNA序列就是任意在字元集字母的排列，

例如: CGCTAAGCT。在二個字串比對中最簡單的方法就是只將二序列對齊，然後

分別依字元逐字計算分數，例如從字元集中任意選定二序列: 

 

TCATTACAACCGCT 

CCATCAACAACCGCT 

 

假設我們簡單 align 其結果是: 

 

  TCATTACAACCGCT 

 CCATCAACAACCGCT 

 

令字元相同加 1 分，字元不同 -1 分，則我們說上列二序列 alignment 的

結果分數是 4 分，假設若有 gap 存在，因此 align 的結果變: 

 

TCATTA-CAACCGCT 

CCATCAACAACCGCT 



5 

假設 gap 與字元 alignment 為 -1 分，因此二序列 alignment 的結果分

數變為 9 分，但由於上列 alignment 的結果並非唯一，因此我們要如何知其最

佳的 alignment(相當於二序列的最相似分數) 是幾分呢 ? 且在 DNA 序列比對

裡似乎沒這麼單純，因為可能每個字元又突變演化成其它的字元[2]，況且在程

式比對中又更加地複雜，並不是簡單的 alignment 所能作出來的，因此就有幾

個 alignment 演算法產生，而其中在 DNA 序列比對中最有名的演算法是 (1) 
Local alignment algorithm (2) Global alignment algorithm (3) FASTA 

alignment algorithm (4) BLAST  algorithm 在這裡我們選擇了Local 

alignment algorithm 與 FASTA alignment algorithm 來從事相關的研究工作

且在程式比對裡是允許有 gap 存在的。 

 

 

 

 

 

 

AATCTATA             AATCTATA             AATCTATA 

AAGATA                AATAGA                AAGATA 

圖表 一 :簡單的 DNA 序列 alignment(不唯一)

AATCTATA          TCTA               TCATA 

AAG-CATT           T-TA               TC-AT 

圖表 二 :簡單的 DNA 序列含 gap alignment(不唯一) 
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2.1.1  DNA 序列演化的三個 operator(insertions(插

入) ， deletions(刪除)，substitutions(置換)) 

   在 DNA 序列比對裡 insertions、deletion、substitutions 扮演著演化的

關鍵，insertion 就是從一個序列多出一個字元進而變成另一個序列，例如: 

序列 AATTCC 可能演變成 AAGTTCC(多了 G) 而 deletion 就是從一個序列少掉

一個字元進而變成另一個序列，例如: AATTCC 可能演變成 ATTCC(少了 A) ，最

後 substitutions 是從一個序列中的一個字元變成另一個字元，例如: 

AATTCC 可以演變成 AGTTCC(A 變 G)，而在 C 程式比對中這三個 operator 也是

判斷是否相似的關鍵，也就是一個程式的內容很容易就可以改寫成另一種程式內

容，但是他們是相似的，因此在判斷是否有相似之處，這三個 operator 是不能

少的。 

 

2.2  Dynamic Programming 的概念 

    Dynamic programming 被廣泛地應用在各種演算法，例如: Dijkstra＇s 

algorithm(求最短路徑)[3]，在此我們將用一個求最短路徑問題的例子來介紹何

謂 dynamic programming 並說明如何套用它至字串 alignment 上。 

 假設有一圖: 
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假設要求從 S 至 T 的最短路徑，套用 Dijkstra＇s algorithm，我們很容

易可以得到其最短路徑為 S -> B -> D -> T。 

 

Dijkstra＇s algorithm: 
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圖表 三: 利用 Dijkstra＇s algorithm 的例子 
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2.2.1 Dynamic Programming 在 DNA 序列 

alignment 的應用 

    由上章節例子可知，dynamic programming 的精神就是把一個較大的問題分

成幾個較小相同的子問題，然而與 Divide-and-Conquer 不同的是 dynamic 

programming 的子問題是重覆的，而且其是利用一 recursive 通式不斷重複解

決原來問題[4]。 

因此假設有二個DNA序列: ATTCC，GTTAC，我們可以先分成較小的子問題，

即先考慮二序列最後面的字元，則會有四種 alignment(考慮gap)的可能(@表示

可以先不考慮的字元): 

     

@@@@C           @@@@C         @@@@@-        @@@@@- 

    @@@@@-           @@@@C          @@@@C        @@@@@- 

(一)             (二)          (三)          (四) 

但其中由於第四種狀況無意義，故可以略去不考慮，最後字元討論完後，之

後再討論倒數第二個字元，如此反覆下去，必定可以找到最佳的 alignment ，

即有最高分數的 alignment，且我們稱之為 “最佳相似＂(我們假設有最高分數

的 alignment 即為最相似)，這樣的理論也可應用在程式 alignment 上。 
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2.3   C 語言之 token 介紹 

    在此節裡我們將簡短介紹如何將 C 語言程式分成 token 字串，這並且是我

們轉換 C 語言程式為字串的單位然後再說明何謂程式間的相似。 

    一般來說要作程式比對的工作，因為程式比 DNA 序列來得複雜許多，為了

方便起見，不外乎先要轉換為字串再去分析比較，在此有的是以 “行＂ 為單

位，有的是以 “區斷＂ 為單位，甚至有人是以 “函式＂為單位去作比較。但

為了更精確的比較，則在我們系統裡則是以 “符號＂ 為單位，如此一來程式間

的演變可以更加地掌握(即是否由一個程式改成另外一個程式)，這在判斷程式間

相似是很有幫助的。 

 

    例如考慮一簡短的 C 程式: 

        #include < stdio.h > 

struct test 

{  

      int takes[6];   

}; 

我們將其分成 [ # ]，[ include ]， [ < ]， [ stdio.h ]， [ > ]，[ struct ]， 

[ test ]，[ { ]， [ int ]， [ takes[6] ] [ ， ]; [ ， ] [ } ]， [ ; ] 等

token。 

 

因此我們把 token 分為: 

(一) keyword (二) 變數 (三) 標點符號 等三種 
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2.3.1 何謂程式間的相似 

   在此我們要定義何謂程式間的相似。 

    我們認為程式間相似有 (一) 語法相似 (二) 函式互換 (三) 變數

替換等三種，另外，我們實作的系統也是根據這三種情況以來考慮程式間的相

似度，且我們也對換行或空白都有處理。 

 

 

 

(一)                                (二) 

SWITCHELSEIF

WHILEFOR

⇔

⇔

/
         

)(
.
.
.

)(

BFUNCTION

AFUNCTION

   

)(
.
.
.

)(

AFUNCTION

BFUNCTION

            

      (三) 

)()(

)()(

ADOUBLEAINT

CINTAINT

⇔

⇔
            

圖表 四: 三種相似的例子 
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2.4 DNA 序列 alignment 演算法的介紹 

     Dynamic programming 的處理理論有很多應用[5]，若單以暴力法來求 

alignment ，則所花的時間必定驚人，因此便有幾種 algorithm 的出現，而在 

DNA 序列比對上比較著名的有下列四種[6]，分別為 (1) Global alignment 

algorithm ; (2) Local alignment algorithm ;  (3) FASTA alignment 

algorithm ; (4) BLAST alignment algorithm ，每一種都有特定的評分機制，

而其中第 3 及第 4 種是針對欲搜尋大型資料庫而設計的，我們將針對此四種 

algorithm 所花的時間複雜度和特點來作討論。 

 

(1) Global alignment algorithm: 

    這方法是由 Needleman and Wunsch 所提出，其特點在於利用此方法，便可

很有效率地求出 DNA 二序列間最佳的 alignment[7]，假設二個 DNA 序列長度

分別為 m、n，則其時間複雜度為 O(nm)，且其評分機制為: 

1 

⎪
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⎧
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1
其中b()為自行的定義分數而往回走須從 T(m,n) 走回。 
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圖表 五: Global alignment algorithm 評分機制 

 

 

 

圖表 六: Global alignment algorithm 範例 
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(2) Local alignment algorithm 

    這方法是由 Smith-Waterman 所提出，其特點在於利用此方法，便可很有效

率地求出 DNA 二序列間局部最佳的 alignment[8][9]，這個方法是用來尋找

DNA 中最相似的基因，假設二個 DNA 序列長度分別為 m、n，則其時間複雜度為 

O(nm)，且其評分機制為: 

2 
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圖表 七: Local alignment algorithm 評分機制 

 

 

 

 

 

                         

2其中 b()為自行定義的分數，往回走時須從 T(m,n) 中最大分數走回: 
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圖表 八: Local alignment algorithm 範例 

  

(3) FASTA alignment algorithm 

    這方法是由 D. J. Lipman and W. R. Pearson 所提出，其特點在於利用此

方法，根據經驗法則，便可很快地求出 DNA 二序列間局部最佳的 

alignment[10]，這個方法是用來尋找 DNA 中最相似的基因，由於它速度之快，

所以與前面二個不同是它是被套用在搜尋大型資料庫用的，現在的很多網站也都

是用它來實作。 

    FASTA 是在計算好的表格，利用出現最高次數的＂位移量＂去作位移的選

擇，因此它只能找到最佳基因，且位移量有正、負二種情況，正代表 target 序

列往右平移，而負代表往左平移。 
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圖表 九: FASTA alignment algorithm 範例 

 

(4) BLAST  alignment algorithm 

    這方法是由 W.Miller 等人 所提出，其特點在於利用此方法，便可很快地

求出 DNA 二序列間局部最佳的 alignment[8]，這個方法也是用來尋找 DNA 中最

相似的基因，所以與前面二個不同是它是被套用在搜尋大型資料庫用的，現在的

很多網站也都是用它來實作，由於它速度比 FASTA 更快，原因是它有事先建好

表格，在尋找資料庫時，只要依這些表格，便能很快地找出相似基因，所以現在

大部份都是用此較多。 
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第三章 應用 DNA 演算法實作系統之侷限 

在此章節裡，我們將介紹設計系統時所遭遇到的困難，在下一章節裡我們會

分別將這些困難解決作詳細的介紹，由以上的章節知， DNA 序列的 alignment

有很多演算法可以利用，且由於程式的比對跟 DNA 很類似，因此這些演算法也

可以相同地套用在程式比對上，例如程式的 “函式＂ 相對於 DNA 上的 “基

因＂，然而實際上，沒有這麼簡單就可完成，因為在 DNA 序列上，由於只有簡

單的四個字母 (A，T，C，G)，而 C程式裡比 DNA 序列較複雜許多(C 程式有

KEYWORD、變數、符號等)，因此，若要套用這些演算法，勢必會遭遇很多困難。 

而，若單單只利用字串比對來比較 edit distance[11-15]，在程式中，必

會漏失很多的資訊，以至於造成誤判的產生，接下來，我們將探討在設計系統時

所遇到的困難。 

 

3.1  序列中字母的限制 

    由於 DNA 是由簡單的四個字母(A，T，C，G)所組成，但 C 程式是由 KEY 

WORD 以及變數所組成的，況且在 C 語言裡光是變數就是好幾百個，更何況又是

變數呢!而且光是把 C 程式碼轉為 token 時，如何再把 token 轉為更方便去比

較的字母單位呢 ?尤其是 token 太長時。還有在 C 程式裡有很多特殊的寫法例

如: 

 

           printf(“xxxxxx＂,…) 或 printf 

                              ("xxx");    

 

或者是注解是否要考慮呢 ? 等等都是我們設計系統所面臨的。 
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表格 1: DNA 序列比對與 C 程式比對的比較 

 

3.2  Local alignment algorithm 的限制 

   在上一章節有提到，Local alignment algorithm 可以用來找到二個 DNA 序

列中一個最佳的 local alignment(分數最高)，這對於生物學家來說，這最佳的

local alignment 或許他們要尋找的結果，雖然在把 C 程式轉為 token 後，也

跟 DNA 序列 一樣要找尋相似的程式片斷，但由於一個人在改寫程式時，有可能

造成相似的程式片段有好幾段，因此光利用 Local alignment algorithm 來實

作的話，會使得程式中其它相似程式片段無法找到，這也是我們所不希望的。 

    再者，雖然在 DNA 序列演算法裡有文獻提供找尋幾個 local 

alignments[16-18]，因為對於生物學家來說，或許還須找尋其它片段序列，例

如:SARS 中的基因，但由於文獻所找出的 local alignments 是重疊的或是講求

利用逼近最佳解法來找尋，且在我們的程式比對中，我們所要找尋的相似程式片

段是不重疊的，因為我們不希望有無意義重疊相似程式片段的出現且我們對於程

式的相似度上也不希望造成誤判，所以這也是我們面對的困難之一。 

 

      DNA       C 程式 

比較單位  A  T  C  G    token 

序列中的字母    A  T  C  G    變數、key words 

其它因素之考慮(換行，

空白…等) 

    

       無 

 

       有(很多) 
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圖表 十: DNA 序列最佳 local alignment 範例 

 

 

 

圖表 十一: 不重疊的相似程式片段的範例 
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3.3  Global alignment algorithm 的限制 

    在上一章節有提到，Global alignment algorithm 可以用來找到二個 DNA 

序列中一個最佳的 alignment(分數最高)，這對於生物學家來說，這最佳的

alignment 或許就是他們要尋找的，雖然我們可以把全部 C 程式轉為 token 

後，然後再跟另一個比，因為找出最佳的 alignment 相當於都幫我們找到了，

但由於一個人在改寫程式時，有可能會把函式互換，這樣也是相似，然而光利用

Global alignment algorithm 來實作的話，會使得程式中函式互換無法找到，

這也是我們所不希望的。 

    因此，對於函式互換 Global alignment algorithm 沒有辦法找出，因此它

可以適用在沒有函式互換的程式，反之，就不能使用它，這也是我們遇到的難題

之一。 

  

 

圖表 十二: 程式中沒有函式互換的例子 
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圖表 十三: 程式中有函式互換的例子 

 

3.4  變數間的替換 

     在上一章節有提到，WinDif 對於變數替換無法區分，因此就佭低了準確

度，然而辨別變數替換在程式比對中是必須的，而利用 DNA 演算法也無法滿足

這方面的需求，所以這也是我們遇到的難題之一。 

 

 

圖表 十四: 變數替換 
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3.4.1  變數間型態的替換 

WinDiff 對於變數型態替換無法區分，因此就佭低了準確度，然而辨別

變數型態替換在程式比對中也是必須的，且 DNA 演算法還是無法滿足這方

面的須求，所以這也是處理變數遇到的難題之一。 

 

 

圖表 十五: 變數型態替換 

                  

3.5  FASTA algorithm 的問題 

      在上一章節有提到，WinDiff 在處理程式比對的速度是相當的快，但其精

確度並不是理想，然而有時系統使用者也許想要很快且精確度也不能太差，因此

在這方面 FASTA algorithm 便能擔任此角色，由於它是被廣泛地用在搜尋大型

資料庫上。 

它的原理是利用 “位移＂ 的觀念，因此它的速度很快，但 FASTA 

algorithm 跟之前的 global、local alignment algorithm 相似，所以想要套

用之，必定會遇到一些問題，所以這也是我們遇到的難題之一。 
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圖表 十六: 利用 FASTA algorithm 演算法的範例 

 

3.6  BLAST algorithm 的問題 

    BLAST (Basic Local Alignment Search Tool)是一套在蛋白質資料庫或 DNA

資料庫中進行相似性比較的分析工具，BLAST 程序能迅速與公開資料庫進行相似

性序列比較且 BLAST 結果中的得分是對一種對相似性的統計說明。 

BLAST algorithm 與 FASTA algorithm 速度都是很快地，且 BLAST 比

FASTA 快，但精確度沒有比 FASTA 來得高，與 FASTA algorithm 不同的是 BLAST

採用統計方法來作 DNA 序列比對，同時也是被用在搜尋大型資料庫，況且 BLAST 

有作過前置處理(建立演化 TABLE,如著名的 PAM 與 BLOSUM，之後再利用此來作

胺基酸序列比對[19-20])，所以會比 FASTA 來得快，而現在很多 DNA 比對程式便

是用它來實作。 
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因此在程式比對方面也許能利用 BLAST algorithm 來實作，但由於程式中

的演化並沒有像 DNA 演化一樣地固定，若單純利用，其後來比對的結果，必定

會造成誤判，且程式序列也比 DNA 多很多，因此在建表格上也很困難，所以想要

套用之，必定會遇到一些問題，這也是我們所不希望的。 

     

BLAST 也是跟 FASTA 一樣採用“位移＂，但其中有不一樣的地方，看下面的圖。 

    傳統 BLAST 比對步驟: 

(一) 把 query 序列分成 words。 

 

(二) 開始在資料庫裡的序列(target 序列)尋求有無這些 words 的出現。 

 

(三) 若有一個 word 在 target 序列中有出現，則延伸此 word 的長度(word 在

query 序列後的字母加進去)，繼續比對下去。 

 

 

圖表 十七: 利用 BLAST algorithm 演算法的範例 

 

圖十七是 BLAST 傳統作法，然而若單純利用傳統作法，有可能找出二 DNA 序列間

很多段相似短序列，而對於較長或最佳將無法找出。 
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如圖: 

 

 

圖表 十八: 利用傳統 BLAST 作法的例子 

 

而最新 BLAST 的作法是[21]: 

(1) 把 query 序列分成 words。 

 

(2) 先利用二個 words 開始在資料庫裡的序列(target 序列)尋求有無這些

words 的出現。 

 

(3) 若這二個 word 在 target 序列中有出現，且這二個 word 間的分數超過定

義的門檻時，則分別延伸此二個 word 的長度，延伸完再利用 dynamic 

programming 找尋最佳的 alignment。 
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如圖: 

 

 

圖表 十九: 最新 BLAST 的作法的利用 

 

3.7  記憶體的限制 

   由上面的章節可知，任何演算法，只要用到 dynamic programming 的，其

必定需要相當量的記憶體，光是建立表格已經是很耗記憶體了，更何況還要紀錄

相關的資訊，所以我們知道在記憶體有限的情況下，要實作 dynamic 

programming 是不可能的。 

在此有文獻指出可用 Linear space 來完成 backtracking[22]，但由於我們

必須還要找出其它的程式片段， 然而我們在設計程式比對系統的流程間，還是

會用到 dynamic programming 去求出最佳解，因此，在有限的記憶體下，我們

必須想一個辦法來克服此問題，這也是我們遇到的難題，因此在下一章我們會介

紹一種用來結省記憶體的方法。 
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假設要比對的序列長度為 n ，另一個序列為 m ，所花費的時間為 O(mn)若

當 m 與 n 很小時就不太會影響，但反之必定會很大，如圖: 

 

 

圖表 二十: 記憶體使用情況的範例 

 

3.8  相似的評分標準 

在程式比對完之後，接下來就要開始作分析比較，在這方面，每個人對於相

似分數來評估兩程式碼的相似度是很主觀的，如:我們可以說，“若兩程式碼有

60%相似，便稱它們相似，或者是只要某幾段相同便為相似＂，所以很難有一套

很客觀的講法。 

    或許有人會利用一個 “threshold＂來找出相似的片段，之後在來計算分

數，這樣作也不失一個辦法，但我們卻不知這 threshold 要給多少值呢 ? 這個 

也是一個很主觀的想法。 

    然而，在程式比對上，評分機制是一定要作的，我們不想用主觀的方法，也

不想造成誤判的產生，所以這也是我們遇到的困難。 
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第四章 困難的解決 

在上一章節裡，我們提到關於設計系統所遇到的難題，然而在我們的系統還

是須要用到上面提及的方法，因此，在這一章節裡，我們將詳細說明如何解決以

上的困難。 

 

4.1   C 語言 token 的處理 

    C 程式的 key words 與變數加起來比 DNA 來得多也來得複雜，因此在這裡

我們先把 C 程式碼先轉換為 token，然後再轉換為數字，之後再拿數字序列去

比對。 

    然而，我們必須對於 key words 先定義其所屬的數字表，而變數採用一計數

器來紀錄並累加，因此整個處理 token 步驟如下: 

 

(1) 把 C程式轉為 token: 

在這裡，我們視 C語言的 [變數]，[符號]，[key word]等為 token，且對

於空白一律不考慮，且包含檔(如#include <math.h>)也不考慮，另外註解也不

考慮，原因是程式寫作者有時會加入空白以增進閱讀性，加入註解以提醒該行或

該段欲作的事，另外，包含檔由於程式碼都一樣，所以若考慮的話會失去其準確

度，因此整個 C程式的 token 就產生出來了。 

 

Ex :   printf 

("xxx"); 

 

 

轉 token 變為 [printf] [(] [xxx] [)] [;] 
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(2) 把 token 轉為數字 

在此，我們將轉換後的 token 再轉為數字，由於 key word 是 C 語言固定的

字，因此我們事先定義好一個表格(key word table(如表二)，然後再依照此表

轉為數字(我們把 key word(含符號)定義為“負數＂)，而變數採用一計數器累

加(變數皆為正數(包含 0))，如此一來變把整個 toekn 都轉為數字了。 

但由於我們轉換的不只一個 C程式碼，所以難免會有重覆的變數名稱出現，

為了處理這類的情況與增進系統的效率，我們利用 hash 的方法，把變數的 token 

的每個字母相加以求得 hash 的索引，若索引相同，則利用指標來處理(如圖十

九)。 

利用此資料結構，在每次得到變數 token 時變去尋找有無重覆便可很容易得

到所屬的 number。 

 

 

Key word    number 

    int      -1 

    for      -2 

    switch      -3 

     ;      -4 

long double   -5 

表格 2: keyword 表(事先定義) 

 



30 

 

圖表 二十一: 變數資料結構的範例 

 

(3) 數字再存到表格裡 

在這裡的表格，是存放每個程式碼轉換後的數字以供之後去分析比對，表格

裡有[token]、[number]、[class]，其中 token 與 number 都以說明過，而 class

在之後的變數型態也會詳細的介紹。 

 

4.2  C 程式碼的分群 

    在上節已說明如何把 token 轉為數字，轉換數字後接下來要幫每一個數字作

分群，之所以要分群是為了利於檢查變數型態與變數替換，例如: 

 

                  double a -> float b; 

 

這行代表變數替換了且變數型態也替換了，但在語法上他們是相似的，所以

為了有效判斷，我們利用了分群的技巧，把每個 token 給定一數字，代表它們是

屬於第幾群。 
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例如: 

            int、long double 就屬同一群 

 

在此，我們先把定義好的 token(key word)先分群，而變數一律全部給定一

常數，但為了區分，變數給定的數字一定不會跟其它 token 一樣，所以分群的步

驟如下: 

 

(1) 先把 key word 的群組號碼先定義好 

就是在把之前的 key word 表格(表二)，再多出一欄位來紀錄該行 token 所

屬的群號，所以表二就以表三替換之: 

     

 

 

 

 

 

 

 

 

表格 3: 群組表 

 

 

 

 

 

 

   number    class 

     -4      4 

     -5      1 

      0      5 

      2      5 

      3      5 

      5      5 



32 

(2) 變數則用一常數編組 

   因為事先已知道 key word 裡的群號，所以為了區分 key word 裡的群號，

我們給定變數一常數群號。 

如此一來，C程式碼已經轉換為我們想要的格式，其它的 C程式碼也採用相同的

方法，所以全部欲比對的 C程式碼都已轉換完成(我們稱之為 number 檔)，其格

式如表四: 

    

            

 

  

 

 

 

表格 4: C 程式碼轉為 number 檔的內容範例 

 

(3) 轉為字串 

    在一個 C程式碼轉換為 number 檔之後，我們就可以拿此檔來編成數字序

列，再利用一資料結構來儲存數字序列，資料結構如下圖: 

 

    

圖表 二十二: 序列資料結構的範例 

   

然後再利用 S陣列去作比對分析。 

    token    number      class 

     int       -1        1 

     for       -2        2 

     switch       -3        3 

       ;       -4        4 

     long doulbe       -5        1 
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4.3  找出程式中不重疊部分的方法 

   在上一章裡，我們說明了 local alignment 的方法以及它在程式比對中的應

用，在此有文獻指出方法可以尋找多段相似 DNA 序列，而且它們是重疊的，但在

程式裡，我們也是必須尋求其它相似片段，不同的是它們是不重疊且相似的程式

片段。 

為了時間上的考量，在此，我們不打算利用 “重算 dynamic programming＂

的方法，取而代之的是 “邊算邊紀錄＂ 的方法。 

    因此，利用此方法，便可省下大量的時間，只要之後再配合一些機制，便可

找出全部相似的片段。 

    所謂 “紀錄＂，是紀錄相似程式片段的總分有超過門檻的(我們將在之後介

紹我們定義的門檻)，而邊算代表計算 dynamic programming ，在這裡只要計算

一次就好了，而在算的同時就紀錄下來超過門檻的片段，紀錄完之後，接下來利

用排序的方法，且是依分數遞減的方式作排列，然後再一一尋找不重疊且相似的

程式片段。 

    因此，整個計算 dynamic programming 的流程可以分為以下步驟: 

 

(1) 利用字串陣列來作比對: 

在此，我們利用上一章所提及的字串陣列(圖十八)去作比對，且程式是以兩

兩去作比對(在此之前，全部欲比對的 C程式碼已經轉為數字字串了)。 
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(2) 紀錄超過門檻的相似程式片段 

      我們先定義一門檻，然後再利用超過之來紀錄相似程式片段，而且，整個

dynamic programming 也是同樣地在計算，如圖: 

 

 

圖表 二十三: 邊算邊紀錄的範例 

 

(3) 以分數遞減的方式排序被紀錄的點 

    在此，所有超過門檻的點已被紀錄了，接下來，再利用排序的方法，使分

數以遞減方式排列，而我們就是從第一個(最高的分數)找起，若以圖二十的例

子，其排例為 2 1 1 ，而我們就是從 2先找起。 

 

以上三個步骤便是我們 ＂邊算邊紀錄＂的方法，然而在從最高分數走回去

時，我們還須先用一個簡單的方法來紀錄走過的程式片段，由於 local alignment

是以 0來表示走回去時的終止條件，所以我們也以 0來表示走過的路徑，之後若

走相同路徑中的點便可以很容易地知道了，我們便是配合此機制來找出全部不重

疊的相似程式片段，如圖:  
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圖表 二十四: 邊算邊紀錄的範例(二) 

 

4.4  FASTA alignment 套用 

   BLAST 雖然比 FASTA 來得快，但 BLAST 是依據 ＂事先定好的表格(依演化的

規則)＂去分析比對，然而程式的 token 又來得比 DNA 多樣很多，其序列也更複

雜，若想事先定義表格，那將是很困難，因為程式比對沒辦法像 DNA 一樣有著＂

演化的規則＂，因此在我們的系統上，決定採用 FASTA alignment 演算法來比對

分析。 

倘若一個人若想快速地完成比對分析，那麼，由於 FASTA alignment 是利

用 ＂位移＂的觀念來作比對，所以將是不錯的選擇，但 FASTA 與前幾節講到的

local alignment 相似，因此，我們在這也是將位移量先紀錄，之後再將位移量

依遞減的方式排列，只要再配合一機制便可將全部相似的程式片段找出。 

    在此，我們宣告二個一維 bool 陣列(長度為二個欲比對序列的長度)，用來

紀錄已被走過的程式片段，因此，利用它，我們可以找出不重疊的相似程式片段。 
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因此，整個 FASTA alignment 的步驟為: 

 

(1) 計算位移量 

    我們利用 query table 以及 target table，去計算位移量，並且用一資料

結構存放之。 

 

 

圖表 二十五: FASTA 存放位移量的資料結構範例 

   

(2) 依位移量出現次數遞減方式排序 

將位移量依圖二十二之資料結構建好之後，我們邊開始存放位移量，且

紀錄每個位移量發生的次數，之後再依照發生次數依遞減方式作排列，而且

我們還紀錄每個位移量在 target 序列中片段起點與終點位置。 

 

如圖二十三，位移量為 2的程式片段的起點位置為 1，而終點位置為 3，

而位移量為 3 的程式片段的起點位置為 4，而終點位置為 5。 

 

然而，我們觀察位移發生次數的變化，由於發生次數不會大於 target

序列的長度，因此，我們可以利用 index sort 來將次數作排列，這樣大大

地減少時間複雜度，也提高了 FASTA 的可用性。 



37 

(3) 尋找全部不重疊的相似程式片段 

        由於我們要找到不只最高分數的程式片段，因此在此我們利用二個

bool 陣列來找出全部的相似程式片段，但由於 FASTA 的位移量有正、負二

種因此利用一 general 數學公式: 

         方程式 1: 

             

target sequence : ,
query sequence : ,

x y
z x y z+ +  

                     

1. 位移量為正時: 

 

例如二序: 

                     query(S1) 序列: ATTCG 

                    target(S2) 序列: TTGCA 

 

經計算 table 結果知位移 2在 target 序列中的起，終點位置是(1,3)，套用

式子 1得知在 query 序列所對應的位置是(3,5)，因此我們把序列 align 為: 

 

                      ATTCT 

                        ATTCG 

2.位移量為負時: 

     

例如二序列: 

                     query(S1) 序列: ATCGT 

                    target(S2) 序列: CCATC 

 

經計算 table 結果知位移 -2 在 target 序列中的起，終點位置是(3,5)，套用式

子 1得知在 query 序列所對應的位置是(1,3)，因此我們把序列 align 為: 

 

                      ATCGT 

                    CCATC 

 

利用上面數學式子 1，再配合二個 bool 陣列，便可找出全部的相似程式片段。 
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4.5  解決記憶體之問題 

   在第三章我們曾提及，在作 dynamic programming 時，若在 score 矩陣(圖

七)上要存下分數、反回的資訊等，必須要花費相當寵大的記憶體量，若比對的

程式很大時，那麼記憶體不足的問題便要解決。 

    我們觀察在作 dynamic programming 時，由於我們只需紀錄返回的資訊，

而對於 score 矩陣上的每一格我們不需紀錄其分數，在此我們先定義一門檻，只

要 score 矩陣上的每一格的分數有超過之，便紀錄其位置 (分別對應欲比對序列

上的字母)，如此一來，我們就可以只利用三個整數型態的變數以及長度為|s1|

的整數陣列(整數陣列用來紀錄欲計算列的上一列的值)即可計算每格的分數，令

三個整數為 LVAUE,UVALUE,OVALUE，而陣列為 VALUE 則其規則以圖來表示為: 

 

圖表 二十六: 以三個整數計算 SCORE 矩陣 

只要配合計算的方向與一門檻就能避免使用大量記憶體去存每一格的分數，如
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圖: 

 

 

圖表 二十七: 紀錄有超過門檻之該點位置 

 

再者，由於我們必須紀錄反回的資訊，故我們使用二個 bits 來紀錄[23]，

我們以[00]、[10]、[01]、[11]分別來代表該方格要[終止]、[往上]、[往左]、

[對角線]之方向，其中[00]代表該格分數為 0(終止)。 

 

  Ex: 

 

圖表 二十八: 以二個 bits 來紀錄反回資訊 

       

但由於我們的系統是以 C++ 語言來實作，它沒有支援 bit 的資料型態，因

此我們定義一資料結構 bitset<32> {SizeOfBit}，其中 SizeOfBit 大小為

⎡ ⎤16|2||1| ÷× SS ，取 ceiling 整數即為所求的資料結構，有了此以後，再配合 
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此數學式:   

第一個 bit 位置 = [(k * |S2| * 2) + (2 * l + 1))] / 32（取其商數） 

 

(l,k)為圖二十五所紀錄超過門檻的位置，例如，若一超過門檻的方格位置

為（1,1），套用式子便可獲得我們所要的位置，且為該方格的第一個 bit 位置。 

 

如圖: 

 

 

圖表 二十九: 位置的對應關系 

 

如此一來，所需的記憶體大約為原來的 1/4，因此對於檔案較大的程式，也

能比對。 
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4.6  門檻的選擇 

   正如前面章節所說，我們不想用主觀的方法來決定門檻的選擇，因為每個人

的觀點都會不一樣，因此，我們打算利用統計的方法來決定門檻[24]。 

    在 DNA 序列比對中，有一統計公式用來計算 DNA 序列間的相似度，而此也是

拿來作比對資料庫的方法，其統計公式為: 

 

方程式 2:     2 2lo g  lo gKS N
P

+=  

    以二為底的 log 來分析 DNA 序列間的相似度，且其單位為 bit，其中 S代表

在二個序列中須要符合 S bits 才能稱此二序列相似，而 N代表二序列長度的乘

積，在 DNA 序列比對中 K為一常數，接近 0.1，而若要使序列比對有意義，則 P

為 0.05，因此 Nlog 2 便決定了 S的值。 

    例如，若有二個 DNA 序列，其長度分別為 64 與 16，若要稱它們為相似，則

須滿足 11bits(S = 11)，因此長度就決定了所需的相似度。 

 

由於比對的單位為 bit，因此我們也要把評分的單位轉為 bit，其轉換的公式為: 

                    

方程式 3: 693.0
λ

×x  
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其中 x代表所要轉的數值，λ為一正規化參數，0.693~ln2，其所套用的統計公

式為: 

                  

方程式 4: 
,

1ijs
i j

i j
p p eλ =∑            

 

我們可以利用此公式導出λ，或者是令λ為 1，使得所有評分分數為自然對

數，或者是取λ為 2ln ，大約等於 0.693，使得評分 log 基底變成 2。 

     

現假設我們取λ為 0.3465 則評分分數的轉換如下表: 

 

表格 5: 原始分數轉為 bit 的範例 

  

如此一來，我們已經把評分的分數加以定義了，往後只要利用方程式 2，

便可知所需的門檻值。 

 

然而，由於λ可隨一個人的習慣作調整，因此在我們的程式比對中，我們選

取了一些學生的程式作業，然後套用方程式 3，求得λ為 0.1536，我們的系統便

採取此λ值來分析比對。 

 

 轉換前分數: 

 

x  

轉換後分數(bit): 

693.0
λ

×x  

相同字母 +5 +2.5 

不相同字母 -3 -1.5 

字母與 gap -3 -1.5 
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由於我們是採用 Local Alignment 來比對，套用公式所求出的 S代表二程式

序列中其最高分數至少要 S bits(也就是擁有最高的分數程式片段)，因此我們

還另外定義了一門檻，用來決定其它相似的程式片段，因此整個評分標準我們都

加以定義了。 
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第五章 系統實作 

5.1  系統架構流程圖 

 

圖表 三十: 系統流程圖 
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5.2   系統功能與界面 

5.2.1   使用功能的目的 

    為了能讓使用者很方便地使用系統，我們採用視窗的形式來呈現界面，我們

也提供快速比對與精確比對，另外，我們也提供圖形顯示的功能好讓使用者可以

瞭解到任意二個 C 程式碼間的相似部位在哪，此外，我們也提供了一個界面讓

使用者可以很清楚的選取欲比對的檔案或刪除檔案。 

 

5.2.2   快速比對流程 

流程: 

(1) 使用者可以利用此功能來進行 C 程式碼的快速比對，我們利用改良過的

FASTA 演算法來實作。首先，使用者必須選取欲比對的檔案，我們的系統允許多

個 C 程式檔案一起作比較，然後系統會兩兩去作比對。在選取檔案錯誤時或選

取相同檔案，系統都會產生訊息方塊來告知使用者。 

 

 (2) 程式一開始會將欲比對的 C 程式碼全部轉成 tokens ，並將轉換後的

tokens 全部轉為數字並儲存在一檔案中，我們稱之為 number 檔案，並且會紀

錄數字 的數目(即 C 程式碼的長度)，利用 number 檔來形成一序列，我們稱

為 C 程式碼的序列，系統利用此一序列來進行比對分析。 

 

 (3) 比對前我們利用序列的長度來快速過濾不可能相似的程式碼，之後為了尋

找不重疊的相似程式片段，我們設定一門檻，來找出全部的程式片段。 
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快速比對功能全部的流程如圖: 

 

圖表 三十一: 快速比對流程圖 
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5.2.3   精準比對功能流程 

流程: 

 (1) 使用者可以利用此功能來進行 C 程式碼的精確比對，我們利用改良過的

local alignment 演算法來實作。首先，使用者必須選取欲比對的檔案，我們的

系統允許多個 C 程式檔案一起作比較，然後系統會兩兩去作比對。在選取檔案

錯誤時或選取相同檔案，系統都會產生訊息方塊來告知使用者。 

 

 (2) 程式一開始會將欲比對的 C 程式碼全部轉成 tokens ，並將轉換後的

tokens 全部轉為數字並儲存在一檔案中，我們稱之為 number 檔案，並且會紀

錄數字 的數目(即 C 程式碼的長度)，利用 number 檔來形成一序列，我們稱

為 C 程式碼的序列，系統利用此一序列來進行比對分析。 

 

 (3) 比對前我們也是利用序列的長度來快速過濾不可能相似的程式碼，但為了

結省時間，與快速比對不同的是，我們利用統記的方法再過濾掉不可能相似的程

式碼，之後再尋找不重疊的相似程式片段，我們設定一門檻，來找出全部的相似

程式片段。 
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精準比對功能全部的流程: 

 

圖表 三十二: 精準比對流程圖 
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5.2.4   圖形顯示功能 

我們提供了圖形顯示讓使用者知道兩兩相似的部位，使用者可以利用此功能

了解相似部位在哪邊。例如使用者可以知道二個相似的函式，或者是二個相似的

區段。 

由於相似部分有多有少，因此我們只顯示超過 60%的部分，對於那些低於 60% 

的程式碼，在抄襲程式方面，我們認定它們並非抄襲，因此只顯示大過 60% 的

程式碼。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



50 

5.3   系統功能比較 

 

表格 6: 系統功能優缺點比較 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 快速比對 精確比對 

時間 較快，採用index sort 較慢，採用dynamic 

programming 

記憶體空間 較少 較多，但我們採用bit技

巧，使其縮小為原來空間

的 1/4 

演算法 改良的FASTA演算法 改良local alignment演算

法 
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5.4   開發環境與使用的軟體 

開發環境: 

Windows XP 作業系統。 

開發軟體: 

Microsoft Visual C++ ， Borland C++ Builder。 

開發硬體: 

Intel P4 2.8G ， 512M RAM 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



52 

第六章 系統效能 

本章中，我們將測試系統效能，我們實驗的依據是運用比對程式來評估系統

之效能。 

並且我們利用二個觀念: Recall、Precision來評估系統的效能。 

 

=
系統偵測出來的結果中正確的數目

實際上的結果
Recall  

 

Precision=測出來結果中正確有幾組

系統測出來的結果
 

 

實驗共分三類: 

一、比對學生作業: 

我們將以三次的學生程式作業進行比對。 

二、利用已知的結果來測試系統的效能: 

我們利用手動方式將一程式作改變，並將其用來測試我們所實作到的

功能，且我們將幾個不相似的程式混合，驗證是否可找出我們欲找的相似

程式碼。 

三、比對已知的相似的程式碼 

        我們將已知相似的程式碼先分類好，再與其它不相似的程式碼進行比

對，驗證是否可找出之前已分類好的程式碼。 
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6.1 實驗一 
我們測試學生所交的三次程式作業，實驗數據如下: 

 

 

表格 7: 實驗一 

 

精準比對 快速比對 

Recall Precision Recall Precision 

322/339 322/322 281/339 281/281 

75/83 72/75 35/83 33/35 

302/325 297/302 149/325 139/149 

表格 8: Recall、Precision 的數據 

 

   精準比對 快速比對 

程式個數  平均大

小 

(bytes) 

 Time 

(s) 

Recall Precision Time 

(s) 

Recall Precision 

50 580  12 94.9% 100% 2 82.8% 100% 

45 979  40 90.3% 96% 3 42.1% 94.2% 

49 5495  1200 92.9% 98.3% 12 45.8% 93.2% 
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6.2 實驗二 

    我們以手動方式修改一群些不相似的程式，測試我們所達到的功能，看是否

可以找出我們欲找的相似程式碼，結果如下: 

 

 

表格 9: 實驗二 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

測試項目 是否能判斷 

 精準比對 快速比對 

函式互換 是 是 

變數替換 是 是 

語法變換 是 是 

資料型態的改變 是 是 
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6.3 實驗三 

   共 12 組程式(每組有二個程式，其一為另一之變形)，我們利用這 24 個程式

進行比對，評估是否達到預期的結果，結果如下: 

 

表格 10: 實驗三 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

測試項目 能否判斷 

 精準比對 快速比對 

12組已知相似的程式 是 找到8個 
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6.4 實驗結果討論 

第一次實驗: 

    在此次實驗裡，我們測試了三次學生程式作業，在這三次比對裡，如意料之

中，精確比對的精確度很高，但當檔案愈大時，所花的時間愈多，而快速比對所

花的時間明顯的比精確比對來得少很多，因此當使用者想很快的知道比對結果但

對結果的精確度要求不高時，則快速比對是不錯的選擇。 

 

第二次實驗: 

    我們測試我們所實作的項目，方法是利用手動的方式產生二個相似程式，然

後再與其它不相似的程式作比對。在實驗中，不論是精確比對與快速比對，皆能

夠找到正確的結果。 

 

第三次實驗: 

    我們利用 12 組(2 個程式為一組)相似的程式與不相似的程式混合作比對，

我們發現，精確比對都能夠找到正確的結果，而快速比對則找到 8組，但時間卻

非常快。 

 

由上列三個實驗可知，精確比對都能夠找到正確的結果，且其失誤率很

低，而快速比對的精確度雖比精確來得低，但確非常快速。 
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第七章 結論與未來展望 

7.1 結論 

程式比對的方法大部份是利用Windows上的 WinDiff 或是Unix上的 Diff，

但它們只依靠行的比對去分析程式碼的相似度，並沒有考慮相關的語法，況且每

個人寫程式的習慣又不太一樣，因此在判定程式碼之間的相似度上面就會更加的

困難。 

在此，我們不僅對程式的語法加以考慮之外，也有考慮使用者可能的寫法(如

函式互換、變數替換)，因此可大幅增加精確度。 

此外，我們也利用統計的方法來過濾一些不可能相似的程式碼，不但能加速

系統的比對速度，且能避免誤判的發生，且我們也提供快速比對與精準比對來供

使用者來使用。 

 

7.2 未來展望 

由於比對C語言程式考慮的狀況很多，因此往後也有改善空間，我們把可以

改善分為四點: 

1. 將include檔一併處理:  

由於使用者也許是使用標準函式庫或自已設計的include檔來設計程式，因

此在比對之前，我們可以先比對是否是標準函式庫，若是，則不用考慮，若否，

則將include一併考慮。 
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2. 更完美的評分機制:  

也許將來可以定義一套評分機制來套用我們的程式比對，這樣也可以增加系

統的精確性。 

 

3. 用行去比對:  

由於我們是採用tokens的方式去比對，為了使速度更快些，以後可以考慮將

程式的每一行先轉成固定的語法(也即一行等於一個token)，之後再去作比對即

可加速系統。 

 

4. 更清楚方便的界面: 

隨著使用者的需求，往後還可以再改善界面來達成系統的實用性。 

 

5. 應用至其它語言: 

往後我們可以利用此來比對其它程式語言，例如: C++, JAVA…。 
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