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使用 C++实现植物检索表辅助查询系统 

徐 热 

兰州职业技术学院  甘肃兰州 

【摘要】判断植物种类是农学、生态学、植物学专业人员必备的能力之一。在实地考察的过程当中，

涉及植物的识别问题时，常用植物检索表来进行识别，但多有不便。因此可尝试采用面向对象的程序设计

思路，用 C++语言编写植物辅助识别系统，实现查询植物主要特征和植物检索表功能，同时便于更新和维

护。 
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Programming Auxiliary Query System for Plant Retrieval List By C++ Language 

Re Xu 

Lanzhou Vocational Technical College 

【Abstract】Judging plant species is one of the necessary abilities for agronomy, ecology and botany 
professionals. In the process of field investigation, when involving the identification of plants, plant retrieval 
tables are commonly used to identify, but there are many inconveniences. Therefore, we can try to use C++ 
language to write plant auxiliary recognition system on object-oriented programming ideas to query the main 
features of plants and plant search function, and easy to update and maintain. 
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目前市面上的很多软件有 AI 植物识别功能，

该功能针对一般生活上的使用已经足够，但用作学

习研究时，难免有不精确的情况出现。在专业学习

研究中使用植物检索表居多，但植物检索表缺乏使

用指导，又存在不易携带，不易查询的特点。生物、

农学等相关专业从业者有一定的专业知识基础，故

面向专业从业者制作的程序可以涉及专业知识，但

使用必须有引导，于是我们想到可以将植物检索表

编写成程序，以满足简单的植物学学习需要。同时，

由于用户群体对相关知识信息有一定了解，我们甚

至可以引导用户自行编写植物信息库。 
1 程序设计思路与准备 
在设计程序之前，我们先对实际情况进行分析： 
1.1 植物检索表的程序实现可能 
植物检索表是植物分离中识别和鉴定植物不可

缺少的工具，是根据法国拉马克二歧分类原则，将

一群植物相对的特征，特性分成对应的两个分支，

直到查询到植物检索表的终点为止。由以上定义可

知，植物检索表形式规整简洁，其将植物的主要特

征分为两类，可用计算机语言的 0 和 1 代替。但传

统植物检索表对植物特征的描述多使用文字语言，

在编写程序过程中多有不便。为解决这一问题，我

们将同一植物类群中不同的植物特征编为不同的编

号，将编号按顺序组成数组（下称植物编号组），

每个数组代表一种植物，以此进行存储，便于查询。

之后，将每一个编号代表的特征写入文本文档中（下

称对应特征），需要时再进行读取。由此可将植物

检索表编写为程序使用，相比人工手动查询可明显

提高效率。 
1.2 程序基本功能 
由于编写完整的植物检索表工作量太过巨大，

根据实际情况，我们决定选取科（Family）这一层

次开始，以常见的桑科植物和松科植物为代表，确

定了程序应当实现的基本功能： 
（1）实现植物查找功能：在按照指引输入相关

编号后，能输出相应植物特征信息。 
（2）实现植物检索表功能：在实地使用时，按

照指引对相关特征进行判断，并根据判断结果输出
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植物属名。为实现相应基本功能，经过讨论，编写

程序过程中，有如下注意事项： 
（3）将桑科和松科植物检索表按特征编号，将

生成的植物编号组和对应特征存储在 txt 文件中便

于读取。 
（4）为便于使用文件流读取，txt 文件中的文

字应当有严格统一而又简洁的排板格式。 
（5）编写程序的过程中应当考虑到更新的便利

性，保证只用通过新增或修改 txt 文件即可完成扩

充或修改植物检索表的工作，而不用修改程序代码。 
2 程序主要功能 
程序主要实现功能如下： 

（1）植物辅助识别系统：向用户给出提示指导，

引导用户对植物进行识别，并给出识别结果。 
（2）植物信息查询系统：按照用户要求将现有植

物信息直接输出。 
程序主要层次结构如下图 2 所示： 
由于编写完整的植物检索表太过复杂，信息存

储文件需要长期更新，同时为满足用户自行对数据

库进行编写和更新的要求，程序同时还应当有便于

维护的特点，在对数据进行更新的过程中甚至不用

修改代码。 
3 程序算法设计与结构 
在以上程序设计思路下，该程序算法流程图如

下图 3 所示： 

 
图 1 用户功能需求分析 

 
图 2 程序主要结构 
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图 3 主程序算法（上）与退出算法（下） 



徐热                                                                      使用 C++实现植物检索表辅助查询系统 

- 37 - 

 
图 4 文件读取算法（左） 植物辅助识别系统算法（右） 

表 1 文件格式 

文件类型 功能 存储及命名格式 txt 排版格式 

文件夹 储存 txt 文件。其文件名起编号作用。 
按顺序命名为 G0，G1,……，编号超过 10 后编

号位数会适当增加。 
无 

对应特征文件 
储存编号对应特征，内容读取后将构

造 Plantfeature 类数组。 
每个文件夹里只有一个，全部命名为 F.txt。 

每一行全部为：特征名:特征 1/特征 2。 

最后一行为空。 

编号组文件 
储存植物特征编号，内容读取后将构

造 Gene 类数组。 
每个文件夹中只有一个，全部命名为 P.txt 

第一行为科名，第二行及以后全部为：属

名:000000（编号）。 

最后一行为空。 

 
程序主要结构如下： 
（1）“Family”类，代表科。在该类中实现程序

的主要功能：读取植物编号组文件（下称 P 文件）

和对应特征文件（下称 F 文件），并将它们保存在

自己的对象成员中，实现处理并输出相关信息的功

能。 
（2）“Gene”类，代表属。实现储存属名和植物

编号组的功能。同属于一个科的属存入一个 Gene
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类数组中，该数组作为“Family”类的对象成员。 
（3）“Plantfeature”类，代表对应特征。每个对

应特征由特征名，特征 1 和特征 2 三个成员组成。

属于一个科的所有对应特征存入一个 Plantfeature 类
数组中，该数组作为“Family”类的对象成员。 

（4）主程序：实现读取文件，引导辅助识别和

信息查询，退出程序，检测程序运行状态等其他全

部主要功能。为便于使用文件流读取，txt 文件中的

文字及 txt 文件的保存路径应当有严格统一而又简

洁的格式，在以后的更新和维护当中也应当严格按

照格式执行。格式如下表 1 所示： 
4 程序编写过程中出现的问题 
虽然有充分的前期准备，但在程序的实际编写

过程中，仍然出现了不少问题。以下选取部分有代

表性的问题进行分析。 
4.1 数组的浅拷贝问题 
程序的编写过程当中，需要将从 txt 文件中读取

的属名和植物编号组，通过“Gene”类的成员函数

“ SetNumber(char* number) ”“ SetName （ char* 
name）”为相应数据成员赋值。同时由于读取的属

名和植物编号组数目不定，程序中采用了动态数组

作为缓冲区，反复定义和释放进行读取。简单使用

赋值号将导致浅拷贝问题，在缓冲区释放时将会同

时释放。为解决浅拷贝问题，我们必须实现深拷贝。 
数组的深拷贝与类的深拷贝有一定区别。查阅

资料发现，数组的深拷贝有四种方式：for 数组循环

拷贝，clone()函数拷贝，System.arreycopy()函数拷贝

和 Arrays.copyOf()拷贝。最终本程序采用了 for 循环

拷贝。 
for 循环优点是编写程序时相对简便，原理清

晰。由于其它方式都需要定义相应的头文件或实现

与 Java 语言的兼容，难度较大，故在程序编写时不

采用 。但 for 循环并非是最优解，最主要的缺点在于，

在时间复杂度上该方法在四个方法中属于最慢者。

且由于涉及汉字的录入，在代码完成时会提出警告。

但程序测试过程中未发现明显的问题。 
代码如下： 
void Gene::Setnumber(char* number) 
{ 
 int i; 
 Gene_number = new char[strlen(number)]; 

 for (i = 0; i <= strlen(number); i++) 
  Gene_number[i] = number[i]; 
} 
4.2 文件的遍历问题 
为实现最初设想时提出的“便于维护”特点，

在程序编写过程中，我们为储存 txt 文件的格式提出

了规定，将文件夹按顺序编号命名，txt 文件命名固

定。在程序运行过程中会自动增加编号，确保能按

顺序读取相应的文件。txt 文件内容格式固定，确保

能使用 getline 函数进行标准读取并存储。但运行过

程中还是发现了一定问题。由于文件命名格式固定，

字符长度固定，故文件夹编号只能存储“0~9”共

10 个，程序能读取的最大文件数量有限。目前只完

成了有代表性的两个科，故该问题不明显。但在实

际使用中，随着科的数量增加，编号可能会出现溢

出的情况。虽然 C++语言提供了返回路径下文件夹

数量的功能，但该功能的实现相对较复杂，在此情

况下不适用。该问题无法使用简单的代码得以解决，

只能在科的数量超过 10 时，对所有文件的编号进行

扩充，由 1 位编号扩展为 2 位，3 位，并通过循环

嵌套结构才能得以解决。 
4.3 动态数组空间释放问题 
由于该程序结构特殊，在程序设计的过程中，

我们使用了大量的动态数组。由于数组长度的不确

定性，分布的内存空间往往较大，在程序使用过程

中如不能及时释放，将会造成极大的内存泄露。为

防止内存泄露，我们在程序设计的过程中，必须设

计合理的程序退出机制，并在退出过程中释放所有

动态内存空间。由于多数数组是类的数据成员，我

们选择在析构函数中释放所有的内存空间，并在退

出时执行所有的析构函数。但如果在程序运行过程

中强制中断程序，仍然会造成内存泄露问题，该问

题仅凭简单代码无法得到解决。我们只能在程序设

计过程中增加提示，希望用户能通过退出通道退出

程序。 
4.4 植物识别系统编写问题 
本程序基本功能之一是植物辅助识别系统。即

根据程序引导判断特征并输入，程序自动判断植物

类型或要求进一步判断。该系统代码较为复杂。初

期设想过程中我组打算借助现有的二叉树或线性表

结构编写，但由于结构复杂，调试失败。经过讨论，
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我组重新设计了算法。决定将植物识别系统的功能

函数放入 Family 类中。在该类中动态定义与 Gene
类数组等长的 int 型数组，使之在逻辑上存在一一对

应的关系。在该数组的每一个存储空间中存入数字

“1”。在每一次判断植物特征时，将不符合要求的

植物对应的数字由“1”改为“0”。每次判断结束

后进行检测，当检测到只剩下一个“1”时，将对应

的植物属名输出。当检测到没有“1”时，提示用户

存在判断错误。该算法相比传统结构简单，良好地

实现预期功能，解决了相关问题。 
 
代码如下： 
void Family::Judgegene() 
{ 
 int* select; 
 select = new int[gene_number]; 
 int m = 0; 
 int n = 0; 
 int x = 0; 
 int p = 0; 
 int q = gene_number; 
 int k = 0; 
 for (x = 0; x < gene_number; x++) 
  select[x] = 1; 
 cout << "请根据提示进行识别，您所见的植物：" << endl; 
 for (n = 0; n < feature_number; n++) 
 { 
  this->FeatureOutput(cout, n); 
  cin >> p; 
  if (p == 1) 
  { 
   for (x = 0; x < gene_number; x++) 
   { 
    if (select[x] != 0 && gene[x].Getnumber(n) != '0') 
     select[x] = 0; 
   } 
  } 
  if (p == 2) 
  { 
   for (x = 0; x < gene_number; x++) 
   { 
    if (select[x] != 0 && gene[x].Getnumber(n) != '1') 
     select[x] = 0; 
   } 
  } 
  m = 0; 
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  for (x = 0; x < gene_number; x++) 
  { 
   if (select[x] != 0) 
    m++; 
  } 
  if (m == 1) 
   break; 
 } 
 for (x = 0; x < gene_number; x++) 
 { 
  if (select[x] != 0) 
   cout << "根据识别，您所见的植物应该是：" << gene[x].Getname() << "植物。" << endl; 
  system("pause"); 
  delete[] select; 
  return; 
 } 
} 
 
5 程序最终实现情况 
本程序在编写过程中，使用了类的对象成员，

浅拷贝与深拷贝，文件流读取，动态分配数组等简

单的结构和功能，基本实现了设想的要求。但在易

用性和可维护性上仍然有改进的空间。 
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