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요 약 변이 분석은 분석 대상 프로그램의 코드를 변형한 프로그램 변이를 실행해 프로그램 변형에 따

른 실행 결과 변화를 분석하는 기법이다. 프로그램 변이 분석이 효과적이기 위해선 프로그램 변이 도구가 효

과적인 프로그램 변이를 생성할 수 있어야 한다. 예를 들어 생성된 프로그램 변이가 분석 대상 프로그램과 

의미가 동일한 동등 변이거나 다른 변이와 의미가 동일한 중복 변이인 경우 변이 분석을 통한 다양한 실행 

결과 변화를 볼 수 없기 때문에 변이 분석에 효과적이지 않다. 본 논문에서는 C 프로그램의 효과적인 변이 

분석을 위해 변이 도구 Proteum과 Milu를 대상으로 얼마나 효과적인 프로그램 변이를 생성하는지 비교하였

다. 효율적으로 효과적인 프로그램 변이를 생성하기 위해 변이된 표현식의 정규형을 계산하고 정규형이 같

은 변이를 중복 변이로 제거하였다. SIR 벤치마크의 4개 Linux/Unix 유틸리티 프로그램 프로그램을 대상으

로 적용한 결과 Proteum과 Milu가 생성한 변이 중 각각 평균 48.7%, 46.4%가 유용한 변이였다.

키워드: 변이 분석, 프로그램 변형, 변이 테스트, C 프로그램, 소프트웨어 테스팅

Abstract Mutation analysis generates mutants of a target program by applying syntactic changes 

to the source code and analyzes the difference of execution results of the mutants from those of the 

original program. For effective mutation analysis, mutant generation tools should be able to generate 

effective program mutants. For example, a mutant that is semantically equivalent to the original 

program or another mutant is not an effective mutant, because it does not generate an execution result 

different from that of the original program or another existing mutant. This paper presents a 

comparative study of two mutant generation tools for C programs, Proteum and Milu. To generate 

effective mutants effectively, we generated a canonical form of mutated expressions and removed 

duplicated mutants that have the same canonical form as that of other mutants. We applied Proteum 

and Milu to four Linux/Unix utilities in the SIR benchmark and showed that 48.7% and 46.4% of 

mutants generated by Proteum and Milu were effective mutants on average, respectively.

Keywords: mutation analysis, program mutation, mutation testing, C program, software testing
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1. 서 론

변이 분석(mutation analysis)[1]은 테스트 대상 프로

그램의 코드를 다양하게 변형한 다수의 “프로그램 변이” 

(mutant, 이하 변이)를 생성한 후, 코드 변화에 따른 테

스트 실행 결과 변화를 분석하는 소프트웨어 분석 기법

이다. 변이 분석에서는 분석대상 프로그램 전반에서 다

양한 변이를 생성하기 위해 여러 개의 “변형 연산자” 

(mutation operator)를 활용하는데, 이 때 각 변형 연산

자는 분석대상 프로그램 코드의 특정 패턴마다 특정한 

형태의 변형을 발생시킨 변이를 자동으로 생성한다.

변이 분석을 효과적으로 하기 위해선 분석 대상 프로

그램과 다른 동작을 수행하는 다양한 변이를 생성하는 

것이 중요하다. 예를 들어 생성된 프로그램 변이가 분석 

대상 프로그램과 의미가 동일한 동등 변이거나 다른 변

이와 의미가 동일한 중복 변이인 경우 변이 분석을 통

한 다양한 실행 결과 변화를 볼 수 없기 때문에 변이 

분석에 효과적이지 않다. 변이 분석을 수행하려면 생성

된 변이 각각에 대해 주어진 테스트 케이스를 실행해야 

하기 때문에 효과적이지 않은 변이가 다수 생성되면 변

이 분석의 효과가 떨어질 뿐 아니라 변이 분석 시간이 

길어지게 된다. 따라서 변이 분석을 수행할 때 효과적인 

변이를 다수 생성할 수 있는 변이 도구의 선택이 중요

하다.

본 논문에서는 현재 공개되어 사용할 수 있는 오픈 

소스 C 프로그램 변이 도구 Proteum[2]과 Milu[3]를 

비교하여 각 도구가 얼마나 효과적인 프로그램 변이를 

생성하는지 비교하였다. Proteum과 Milu 모두 C 프로

그램으로 작성된 소스 코드를 입력으로 받아 변이 프로

그램을 생성하는 도구이다. 하지만 Proteum과 Milu가 

생성할 수 있는 변이 프로그램의 종류가 서로 다르기 

때문에 변이 분석의 효과성과 효율성이 달라지게 된다. 

특히 변이 분석의 경우 다수의 프로그램 변이를 대상으

로 테스트 케이스를 실행해야 하기 때문에 단순히 많은 

수의 변이 프로그램을 생성하는 도구 보다 적은 수의 

변이 프로그램을 생성하더라도 효과적인 변이 분석을 

수행할 수 있는 도구를 선택해야 한다.

Proteum과 Milu가 생성하는 변이 프로그램의 효과를 

비교하기 위해 SIR 벤치마크[4]의 grep과 sed 프로그램

을 대상으로 비교 연구를 수행하였다. Proteum과 Milu

가 지원하는 변형 연산자를 모두 적용하여 생성한 변이 

프로그램을 대상으로 테스트를 수행하여 어느 도구에서 

생성한 변이 프로그램이 더 효과적인지 비교하였다. 비

교 결과 Proteum의 경우 전체 변이 프로그램 중 48.7%

가 유용하였고 Milu는 46.4%가 유용한 변이 프로그램

이었다.

논문 구성은 다음과 같다. 2장에서는 변이 분석 기법

과 관련 연구에 대해서 소개한다. 3장에서는 효과적이지 

못한 변이를 탐지하고 제거하는 방법을 설명한다. 4장에

서는 변이 분석 비교를 위한 실험 환경을 설명하고 5장

에서는 비교 실험 결과를 설명한다. 끝으로 6장에서는 

본 논문의 결론 및 향후 연구 방향을 제시한다.

2. 변이 분석 기법 및 도구

2.1 변이 분석 기법

변이 분석 기법[1]은 원본 프로그램의 특정 요소(구

문, 표현식, 연산자, 변수/상수 값 등)를 다른 형태로 변

경한 후 프로그램 변이를 생성/실행하고 원본 프로그램

과 생성된 프로그램 변이의 실행 결과 차이를 분석하는 

기법이다. 프로그램 변이는 원본 프로그램의 특정 요소

를 미리 정의된 패턴의 다른 요소로 치환하는 방식을 

통해 생성되며 프로그램 변이 도구는 분석 대상 프로그

램의 모든 구성 요소를 탐색하여 변이를 생성한다. 이 

때 변경할 프로그램 구성 요소의 패턴과 해당 패턴을 

어떻게 변경하여 변이를 생성할 지 정의한 것을 변형 

연산자(mutation operator)라고 하며 변형 연산자를 적

용하여 변형된 프로그램 위치를 변경점(mutation point)

이라고 한다. 프로그램 변이가 생성되면 원본 프로그램

과 프로그램 변이의 실행 결과 차이를 확인하기 위해 

주어진 테스트 케이스를 실행한다. 주어진 테스트 케이

스를 원본 프로그램과 변이 프로그램에서 실행했을 때 

하나 이상의 테스트 케이스에서 원본 프로그램과 프로

그램 변이의 실행 결과가 다른 경우 해당 프로그램 변

이를 죽은 변이(killed mutant)라고 하며 주어진 테스트 

케이스를 실행했을 때 원본 프로그램과 프로그램 변이

의 실행 결과가 똑같다면 해당 변이는 살아있는 변이

(live mutant)라고 한다.

2.2 효과적인 프로그램 변이

변이 분석의 효과성은 원본 프로그램으로부터 생성되

는 프로그램 변이가 얼마나 효과적인지에 따라 결정된다. 

생성된 프로그램 변이가 원본 프로그램과 다른 동작을 

수행하고 프로그램 변이 사이의 동작이 다를수록 변이 

분석에 효과적이다. 반면 생성된 프로그램 변이가 원본 

프로그램과 동작이 동일한 동등 변이(equivalent mutant)

거나 다른 변이 프로그램과 동작이 같은 중복 변이

(redundant mutant)인 경우 변이 분석의 효과가 떨어진

다. 뿐만 아니라 효과적이지 않은 변이를 대상으로 테스

트를 수행하느라 테스트 비용이 증가하기 때문에 효과적

이지 않은 변이를 적게 생성하는 것이 중요하다.

변이 분석에 효과적이지 못한 변이의 종류는 다음과 

같다.
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∙죽이기 쉬운 변이 프로그램(Easy-to-kill mutant): 해

당 변경점을 실행한 테스트 케이스 중 다수(예: 전체 

테스트 중 2/3 이상)의 테스트 케이스가 해당 변이 프

로그램을 죽일 수 있는 경우 변경점에 대한 실행 유무

만 판단하는 커버리지 조건과 효과가 같으므로 변이 

프로그램 실행을 통한 동작 변화를 분석하는 변이 분

석에 효과적이지 않다.

∙동등 변이(equivalent mutant): 프로그램 구문 변경을 

통해 생성된 변이 프로그램이 원본 프로그램과 의미적

으로 동일한 경우이다. 이 경우 모든 입력 값에 대해서 

변이 프로그램과 원본 프로그램의 실행 결과가 동일하

기 때문에 변이 분석에 효과적이지 않다.

∙중복 변이(redundant mutant): 서로 다른 두 프로그램 

변이가 모든 입력 값에 대해 동일한 실행 결과를 갖는 

변이이다. 중복 변이의 경우 변이에 따른 동작 변화가 

서로 갖기 때문에 변이 분석에 효과적이지 않다.

Willem Visser[5]는 죽이기 쉬운 변이 프로그램이 생

성되는 조건을 고려할 때 기존처럼 변형 연산자만 고려

하는 것이 아니라 변경점을 고려해야 함을 보였다. 뿐만 

아니라 실행 결과 차이를 확인하기 위한 비교 방법이 

얼마나 정확한지 여부가 프로그램 변이를 죽이기 쉽게 

하는지 결정하는데 얼마나 영향을 미칠 수 있는지 실험

적으로 보였다. Schuler와 Zeller[6,7]는 동등 변이를 찾

기 위해 테스트 커버리지 기반 분석 방법을 사용하고 약 

75%의 확률로 동등 변이를 구분하였다. Jia와 Harman[8]

은 프로그램 변이를 생성하기 위해 변형 연산자를 여러 번 

적용한 고차 프로그램 변이 생성(higher-order program 

mutation)[9-11]을 적용하여 동등 변이를 줄이고자 하

였다. 기존 연구들과 비교하여 본 논문에서 사용한 중복 

변이 제거 방법은 복잡한 프로그램의 의미 분석을 사용

한 대신 구문 분석을 사용하여 수 시간 안에 수 십 만

개의 프로그램 변이를 분석할 수 있으며 거짓 양성(중

복 변이가 아닌 변이를 중복 변이라고 보고) 결과 없이 

중복 변이를 판별해낸다. Baldwin과 Sayward[12]는 컴

파일러 최적화 기법을 적용해서 동등 변이를 찾는 방법

을 제안하였다. 프로그램 최적화 기법을 적용해서 불필

요한 구문 제거 및 정규화를 수행한 후에 원본 프로그

램과 변이를 비교해서 동등 변이인지 찾는 방법이다. 

Offutt과 Craft[13]의 사례 연구 결과 프로그램 최적화 

기법을 적용해서 전체 변이의 약 10%가 동등 변이임을 

확인할 수 있었다. Offutt과 Pan[14은 제약 조건 해결 

기법 (constraint solving)을 사용한 동등 변이 탐지 방

법을 제안하였다. 변이 프로그램의 실행 경로 조건과 원

본 프로그램의 실행 경로 조건을 분석하여 서로 다른 

실행 결과를 갖는 입력을 생성할 수 있는 제약 조건을 

만들고 해당 제약 조건이 만족하지 못한 경우를 동등 

변이라고 하였다. Voas와 McGraw[15]는 프로그램 슬

라이싱 기법을 처음 도입하여 동등 변이를 탐지하였다. 

그 후 Harman et al.[16]은 프로그램 슬라이싱 기법을 

발전시켜 의존성 분석을 통한 동등 변이 탐지 기법을 

제안하였다.

2.3 C 프로그램 변이 분석 도구

본 논문에서는 현재 오픈 소스로 공개되어 활용할 수 

있는 C 프로그램 변이 분석 도구인 Proteum과 Milu를 

선택하여 비교하였다.

2.3.1 Proteum

Proteum[2]은 브라질 University of São Paulo 대학의 

Marcio Eduardo Delamaro와 JoseCarlos Maldonado 

가 1996년 처음 개발하였으며 2001년 최신 버전인 

Proteum 2.0 버전이 발표되었다. Proteum은 Agrawal 

외 8인이 정의한 C 프로그램 변형 연산자 중 75개의 변 

형 연산자를 지원하여 가장 많은 종류의 변형 연산자를 

지원한다.

2.3.2 Milu

Milu[3]는 University of College London의 Yue Jia

가 개발한 C 프로그램 변이 분석 도구이다. 2008년 처

음 개발되었으며 현재 3.2 버전이 가장 최신 버전이다. 

Milu는 23개의 변형 연산자를 지원한다.

3. 중복 변이 제거 기법

중복 변이를 제거하기 위해 프로그램 구문 분석을 사

용하여 변이된 표현식 및 변이 구문의 정형화된 형태를 

계산하고 비교하여 중복 변이 및 동등 변이를 제거한다. 

중복 변이 및 동등 변이를 제거하는 방법은 크게 3단계

로 나뉜다.

3.1 상수 연산 정리

1단계 상수 연산 정리에서는 상수와 상수 사이의 연

산을 미리 수행하고 그 결과값으로 정형화된 형태를 나

타내는 것이다. 예를 들어 a+(2*4)와 같은 표현식이 있

다면 a+8로 정리한다.

3.2 항등원 정리

2단계 항등원 정리에서는 상수와 변수 사이의 연산 

중 상수가 항등원의 역할을 하는 경우 항등원을 제거하

는 단계이다. 예를 들어 덧셈 연산의 항등원은 0이기 때

문에 a+0을 a로 정리하고 a && 3과 같은 경우 3은 C 프

로그램에서 항상 참으로 평가하기 때문에 a로 정리한다.

3.3 항진 조건문 정리

3단계 항진 조건문 정리에서는 항상 참인 조건을 갖

는 조건문을 정리하여 1로 표현한다. C99 표준에서 _Bool 

타입이 새로 신설되었으나 아직 대부분의 C 프로그램에

서는 정수 타입으로 참/거짓을 표현한다. C 프로그램에

서 0은 거짓, 0 이외의 모든 정수는 참을 나타내므로 만
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약 변이된 표현식이 조건문으로 사용되고 정형화된 형

태가 0이 아닌 정수로 표현되는 경우 참 값을 나타내는 

1로 동일하게 변경하여 중복을 제거한다.

그림 1은 중복 변이를 생성할 원본 코드 예제이다. 그

림 2는 효과적이지 않은 변이 제거 기법으로 탐지 및 

제거 가능한 중복 변이 예제이다. 원본 코드 5라인의 표

현식 1 * 1이 첫번째 변이 프로그램에서는 1 << 1 표

현식으로 변이되고 두번째 변이 프로그램에서는 1+1 표

현식으로 변이되었다. 하지만 1<<1과 1+1은 모두 C 프

로그램에서 2라는 동일한 연산 결과를 나타내기 때문에 

두 변이의 변이된 표현식은 같은 정형화된 형태를 갖게 

되고 결과적으로 항상 같은 결과를 보여주는 중복 변이

가 된다. 그림 3과 그림 4는 첫 번째와 두 번째 변이의 

바이너리 파일을 생성한 뒤 동일한 체크섬을 갖는지 보

여주고 있다. 그림 3에서는 원본 코드(original.c), 첫 번

째 변이(mutant1.c), 두 번째 변이(mutant2.c)를 컴파일

하여 각각 바이너리 파일 original, mutant1, mutant2를 

생성하는 과정이다. 체크섬 값은 파일명에 영향을 받으

므로, 같은 파일명(code.c)으로 변환한 후에 컴파일을 

한다. 그림 4는 생성 된 바이너리 파일의 체크섬을 출력

한 것이다. 원본 코드의 바이너리만 다른 체크섬을 갖

고, 첫 번째 변이 코드와 두 번째 변이 코드는 중복 변

이이므로 같은 바이너리 체크섬을 갖는 것을 확인할 수 

있다.

본 논문에서 제안하는 중복 변이 제거 기법은 복잡한 

C 프로그램의 의미 분석없이 문법 분석만으로 탐지할 

수 있고 다양한 변이 연산자에 공통적으로 생성할 수 

있는 중복 변이만을 대상으로 하였다. C 프로그램 의미

original.c
1 #include <stdio.h>
2 int main() {
3  int a;
4  scanf("%d", &a);
5  if ( a + (1 * 1) == 0)
6  printf("reach!");
7  return 0;
8 }

그림 1 중복 변이 예제 - 원본 코드

Fig. 1 An example of duplicate mutant - Original code

//Mutant1 (mutant1.c)
1  if ( a + (1 << 1) == 0)
//Mutant2 (mutant2.c)
1  if ( a + (1 + 1) == 0)

그림 2 중복 변이 예제 - 변이 코드

Fig. 2 An example of duplicate mutant - Mutated code

표 1 변이 분석 대상 프로그램 정보

Table 1 Information on target programs for mutation 

analysis

Target 

Program
LoC #TCs

Branch

Coverage

(%)

Line

Coverage

(%)

grep-2.0 5956 132 46.0 65.4

sed-1.17 4085 73 34.8 62.4

gzip-1.2 6358 213 58.3 75.0

flex-2.4.3 11784 567 80.3 86.7

Average 7045.8 246.3 54.9 72.3

그림 3 바이너리 파일 생성 과정

Fig. 3 Binary file generation from mutants

그림 4 바이너리 파일 체크섬 출력

Fig. 4 Checksum outputs of binary files

분석은 복잡한 포인터 연산 등으로 인해 부정확한 분석 

결과가 나올 수 있으며 이로 인해 중복 변이가 아닌 변

이를 중복 변이로 간주하거나 중복 변이를 탐지하지 못

할 수 있다. 또한 수 많은 변이를 대상으로 C 프로그램 

의미 분석을 수행할 경우 많은 시간이 소요되기 때문에 

빠르게 수행할 수 있는 문법 분석만 사용하여 중복 변

이를 탐지하였다. 향후 변이 연산의 종류에 따른 중복 

변이 생성 가능성을 분석하고 이를 기반으로 각 변이 

연산 종류에 맞는 중복 변이 탐지 기법으로 발전시킬 

수 있다.

4. 변이 테스트 도구 비교 실험 환경

Proteum과 Milu가 효과적인 프로그램 변이를 생성하

는지 비교하기 위해 SIR 벤치마크[4]의 grep과 sed 프

로그램을 대상으로 변이 분석을 수행하였다. 표 1은 프

로그램의 크기와 사용한 테스트 케이스 수 및 테스트 

커버리지를 나타낸다. 사용한 Proteum과 Milu 버전은 

각각 최신 버전인 Proteum 2.0과 Milu 3.2 버전을 사용

하였으며 Proteum의 75개 변형 연산자와 Milu의 23개 

변형 연산자를 사용하여 변이 프로그램을 생성하였다. 

실험은 Intel Core i5 4670K (3.4GHz) CPU와 16GB 

메모리를 갖고 Ubuntu Linux 64bit 14.04 LTS 버전을 

사용하는 시스템에서 수행하였다.

생성된 변이 프로그램의 효과성을 확인하기 위해 생

성된 변이 프로그램 중 2.2절에서 설명한 효과적이지 못
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표 2 변이 분석 결과1)

Table 2 Mutation analysis results

Target

Programs

Mutants generated by Proteum Mutants generated by Milu

Non-duplicate 

Duplicate Total

Non-duplicate 

Duplicate Total 

Killed Alive Killed Alive

Easy-

to-

kill

Hard-

to-

kill

Mutation

point

reached

Mutation

point

not 

reached

Easy-

to-

kill

Hard-

to-

kill

Mutation

point

reached

Mutation

point

not 

reached

grep
33228

(9.9%)

43046

(12.8%)

66454

(19.7%)

83382

(24.8%)

110672

(32.9%)

336782

(100.0%)

4730

(12.0%)

3749

(9.6%)

10439

(26.6%)

7011

(17.9%)

13327

(33.9%)

39256

(100.0%)

sed
21141 

(8.3%)

8768 

(3.4%)

44052 

(17.3%)

77765

(30.5%)

102944

(40.4%)

254670

(100.0%)

3608

(14.6%)

935

(3.8%)

4866

(19.6%)

7732

(31.2%)

7640

(30.8%)

24781

(100.0%)

gzip
79674

(46.1%)

11593

(6.7%)

35210

(20.4%)

26120

(15.1%)

20297

(11.7%)

172889

(100.0%)

6613

(35.3%)

1139

(6.1%)

2677

(14.3%)

2855

(15.2%)

5473

(29.2%)

18757

(100.0%)

flex
77677

(48.4%)

17053

(10.6%)

18335

(11.4%)

19103

(11.9%)

28453

(17.7%)

160621

(100.0%)

9425

(39.8%)

2172

(9.2%)

3560

(15.0%)

2315

(9.8%)

6184

(26.1%)

23656

(100.0%)

Average 
52930.0

(22.9%)

20115.0

(8.7%)

41012.75

(17.7%)

51592.5

(22.3%)

65591.5

(28.4%)

231240.5

(100.0%)

6094.0

(22.9%)

1998.8

(7.5%)

5385.5

(20.2%)

4978.3

(18.7%)

8156.0

(30.6%)

26612.5

(100.0%)

한 변이 프로그램의 비율을 비교하였다. 효과적이지 못

한 변이 프로그램 중 죽이기 쉬운 변이 프로그램은 해

당 변이의 변경점을 실행한 테스트 케이스 중 2/3 이상

이 죽인 변이 프로그램으로 정의하였으며 중복 변이는 

3장에서 설명한 중복 변이 제거 기법과 컴파일 후 생성

된 바이너리의 체크섬 비교를 사용하여 측정하였다. 동

등 변이의 경우 생성된 각각의 변이와 원본 프로그램의 

의미 구조를 직접 분석해야 하기 때문에 비교하지 못했다.

5. 변이 테스트 도구 비교 실험 결과

표 2는 변이 분석 결과를 나타낸다. Proteum과 Milu 

는 평균적으로 231450.5개와 266612.5개의 변이를 생성

하였다. Proteum이 지원 연산자의 수가 더 많기 때문에 

Milu 생성 변이 수의 8.7 배의 변이를 생성할 수 있었

다. Proteum이 생성된 변이의 평균 28.4%의 변이가 중

복 변이고 22.9%의 변이가 죽이기 쉬운 변이이다. Milu

의 경우 30.6%의 변이가 중복 변이고 22.9%의 변이가 

죽이기 쉬운 변이였다. 즉 Proteum이 생성한 변이 중에

서 48.7%의 변이가 효과적인 변이고 51.3%가 효과적이

지 않은 변이였으며, Milu의 경우 46.4%가 효과적인 변

이, 53.6%가 효과적이지 않은 변이였다.

표 3은 중복 변이를 제거하는데 사용된 시간을 나타

낸다. 바이너리 체크섬만 사용할 경우 평균 2972.5초의 

시간이 소요되고 3장에서 제안하는 분석 기법과 바이너

리 체크섬 기법을 함께 사용할 경우 866.6초의 시간이 

소요되어 약 3.43배 더 빠르게 중복 변이를 탐지할 수 

있었다. 바이너리 체크섬의 경우 컴파일을 위해 전체 프

로그램을 분석해야 하고 체크섬을 계산하기 위해 바이

너리 파일을 다시 읽고 체크섬을 계산해야 하지만 3장

표 3 중복 변이 제거 시간(초)

Table 3 Time for removing duplicate mutants (sec)

Target

Programs

Binary checksum

only

Static analysis+

Binary checksum

grep 6780.5 1626.4

sed 3921.9 943.0

gzip 2115.1 411.7

flex 2880.5 485.2

Average 2972.5 866.6

에서 제안하는 기법은 실제 프로그램 변이가 발생한 부

분의 표현식만 사용하여 비교 가능하기 때문에 중복 변

이를 탐지하기 위한 시간이 더 적게 소요되었다.

6. 결론 및 향후 연구

본 논문에서는 C 프로그램의 변이 도구 Proteum과 

Milu를 대상으로 효과적인 변이가 얼마나 생성되는지 

비교 분석 연구를 수행하였다. SIR 벤치마크의 grep과 

sed 프로그램을 대상으로 변이 분석을 수행한 결과 

Proteum에서 생성된 변이 중 48.7%의 변이가 효과적인 

변이였고 Milu에서 생성된 변이 중 46.4%의 변이가 효

과적인 변이로 두 도구가 비슷한 수준의 효과적인 변이

를 생성하는 것을 확인하였다. 또한 새로 제안하는 변이

된 표현식의 정형화된 형태 비교 방법이 기존에 사용한 

바이너리 체크섬 기반의 중복 변이 제거 기법보다 더 

빠르게 중복 변이를 찾을 수 있음을 보였다. 향후 연구

로는 살아있는 변이 중 동등 변이가 얼마나 존재하는지 

1) 2016 한국 정보과학회 동계학술발표회에 발표된 논문의 실험 결과 중 

Milu의 중복 변이 수가 실험 오류로 잘못 측정되었으며 해당 오류를 수

정한 결과를 사용함
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비교하는 연구를 수행할 예정이다. 동등 변이를 정확하

게 알아내는 것은 정지 결정 문제(halting problem)이

기 때문에 휴리스틱 기법을 사용하여 동등 변이를 탐지

하고 비교하고자 한다.
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