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DESAFIOS DA TAXONOMIA: UMA ANALISE CRITICA

Resumo

Conhecida como a ciéncia da identificagdo, e
provavelmente a mais antiga das ciéncias, a
taxonomia ¢ a base classificatoria da biologia, mas,
paradoxalmente, a sua importancia nem sempre ¢é
devidamente entendida e valorada. Dentre outras
fungdes, a taxonomia presta servico aos demais
ramos das ciéncias Dbioldgicas identificando,
descrevendo e nomeando organismos. Entretanto,
estes ramos nem sempre levam em conta os conceitos
e os designios da taxonomia, utilizando-a de forma
ambigua ou claramente equivocada. Este ensaio
aborda os futuros e atuais desafios da taxonomia,
consequentemente, da biodiversidade, dentro de um
contexto historico e filosofico, sustentando a
premissa de que os avangos tedricos e tecnologicos
necessitam ser harmoniosos para o fim a que se
destina a informagdo taxondmica: identificar,
descrever, nomear e ordenar os organismos. Foi
abordado o desenvolvimento histérico da taxonomia
até as implicagdes atuais do seu designio, sendo
discutidos os principios da sistematica filogenética
com a aplicagdo do codigo internacional de
nomenclatura zoolodgica, o conceito e os critérios para
a classificagdio de espécies (¢ alguns de seus
problemas), os impasses taxondmicos nos tempos
modernos e as medidas de aprimoramento da
taxonomia com o surgimento da Cibertaxonomia.
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Restumen

Conocida como la ciencia de la “identificacion” y
probablemente la mas antigua de las ciencias, la
taxonomia es la base clasificatoria de la biologia,
pero, paraddjicamente, su importancia ni siempre es
debidamente entendida y valorada. Entre otras
funciones, la taxonomia presta servicio a las demas
ramas de las ciencias biologicas identificando,
describiendo y nombrando organismos. Entretanto,
estas ramas ni siempre llevan en cuenta los conceptos
y los designios de la taxonomia, utilizandola de forma
ambigua o claramente equivocada. Este ensayo aborda
los futuros y actuales desafios de la taxonomia,
consecuentemente, de la biodiversidad, dentro de un
contexto historico y filoséfico, sustentando la primicia
de que los avances tedricos y tecnoldgicos necesitan
ser harmoniosos para el fin a que se destina la
informacion  taxondmica: identificar, describir,
nombrar y ordenar los organismos. Fue abordado el
desarrollo historico de la taxonomia hasta las
implicaciones actuales de su designio, siendo
discutidos los principios de la sistemdtica filogenética
con la aplicacion del codigo internacional de
nomenclatura zooldgica, el concepto y los criterios
para la clasificacion de especies (y algunos de sus
problemas), los impasses taxonomicos en los tiempos
modernos y las medidas para mejorar la taxonomia
con el surgimiento de la Cibertaxonomia.
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Introducio

A taxonomia serve como base e
influencia varios ramos da biologia ao
proporcionar a identificagdo, descricao,
nomeacdo e ordenamento dos organismos
em um sistema de classificagdo que deve ser
coerente com o pensamento bioldgico
vigente (Wheeler 2008). Atualmente, a
taxonomia ou sistematica bioldgica tem duas
grandes metas: o desenvolvimento de uma
arvore ou rede da vida, universal, que
apresente as relagdes entre todos os
organismos ¢ a criacdo de um catalogo da
vida para acessar toda a informagdo
disponivel (Wilson 2003; Zhang & Shear
2007). Contudo, o papel central da
taxonomia no estudo contemporaneo da
biodiversidade ¢ posto em duvida por alguns
cientistas (e.g. Godfray 2002, 2007
Anonimo 2007). Para eles, a taxonomia ¢
apenas uma ferramenta necessaria para dar
nomes as entidades biologicas, propiciando
a utilizagdo desses nomes em estudos de
distinta natureza. Além disso, a taxonomia
também ¢ freqlientemente criticada por ser
uma disciplina puramente descritiva, pela
sua morosidade na obtencdo de resultados e
formacao de novos profissionais, e pela falta
de adequagdo as novas técnicas (Godfray
2002, 2007; Anonimo 2007).

Tal “impasse taxondmico” gera
situagdes que afetam gravemente o estudo
da sistematica dos organismos, ja que
propicia o declinio na formagdo de recursos
humanos atuantes na taxonomia e a
aplicacdo de um sistema de nomenclatura
sem comprometimento com  métodos
cientificos taxonomicos por ecologos e
conservacionistas que criam novos conceitos
de maneira completamente subjetivos (p. ex.
“unidades taxonOmicas reconheciveis” ou
“morfoespécies”) (Bortolus 2008; Carvalho
et al. 2005, 2007; Krell 2004).

Apesar desta perda de
reconhecimento e prestigio, a taxonomia
vem sendo incrementada com novos
métodos de identificacdo e classificacao
bioldgica, particularmente a taxonomia do
DNA (DNA barcoding), a estrutura
cibernética e a nomenclatura filogenética
(Phylocode). Essas novas técnicas prometem
rapidez na identificagdo de toda a biota do
planeta através da simples comparagdo de
um fragmento de DNA, que ja pode ser
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acessados facilmente na Internet
(GENBANK), e estabilidade nomenclatural
mais coerentes com as construgoes
filogenéticas, fatores estes ndo observados
na taxonomia linecana (de Queiroz &
Gauthier 2004; Cantino & de Queiroz 2007;
Godfray 2007; Anénimo 2007).

Muitos dos conceitos e os designios
da taxonomia foram postos de lado,
culminando com uma interpretacdo ambigua
e claramente equivocada dessa ciéncia
devido, principalmente, ao desconhecimento
das bases tedricas e epistemoldgicas que a
norteiam (Wheeler 2007). Diante dos
“ataques” correntes e das propostas de
métodos alternativos, este trabalho teve
como objetivo avaliar de maneira critica os
desafios e os impasses que enfrenta a
taxonomia, dentro de um contexto historico
e filosofico, abordando os principios da
sistematica filogenética, o problema do
termo espécie e as novas formas propostas
para a pratica taxonOmica.

Breve historico da nomenclatura
biologica

A existéncia humana sempre foi
dependente de sua habilidade de reconhecer
similaridades e diferencas de formas nas
descontinuidades do meio fisico e bioldgico
em que vive. Sempre que tem de lidar com
eventos ou objetos, os humanos tém
propensao para nomear € constituir grupos,
que por sua vez, sao subdividos em outros
grupos (Raven et al. 1971; Mateus 1989).
Dessa forma, pode-se dizer que uma
taxonomia morfoldgica sempre esteve no
amago da humanidade (Miranda 2005). Esta
propensdao também resulta da tendéncia
dicotomica natural do pensamento humano
que o ajuda a reunir em grupos objetos que
tem alguma coisa em comum, tornando mais
facil seu estudo (Mateus 1989) e,
conseqiientemente, o sucesso de suas
decisdes. Portanto, o surgimento da
preocupacao em classificar a diversidade de
organismos Vvivos, vistos ao nosso redor,
deve ter sido uma atividade intrinseca ao
raciocinio humano (Amorim 2002; Rapini
2004). Além disso, ¢ interessante ressaltar
que em identifica¢des praticadas por “povos
tradicionais”, os organismos nomeados eram
poucos ¢ localmente conhecidos, sendo a
maioria de grande importancia cultural
(Raven et al. 1971).
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O surgimento de wum sistema
padronizado de classificagdo e nomenclatura
permitiu a0 homem armazenar, resgatar e
relacionar informacgdes acumuladas em
diferentes épocas e regides (Rapini 2004).
Em um sentido mais biologico, classificagdo
seria uma fonte sintética de informagao
sobre a diversidade biologica (Amorim
2002).

As primeiras classificagdes
biologicas tiveram suas raizes na Grécia
Antiga com Platdo e Aristoteles (Amorim
2002). Para esses filosofos, espécies eram
eidos (classes) 1ndependentes definidas
morfologicamente, com esséncias fixas e
imutaveis. O conceito de espécie vigente era
o tipoldgico, segundo o qual uma espécie € o
conjunto de individuos que correspondem a
copias imperfeitas do mesmo tipo ideal que
existiria em um universo ideal, atemporal
(Mateus 1989; Amorim 2002).

Séculos depois, com o impulso que o
Renascimento trouxe para a ciéncia, oS
primeiros naturalistas, durante o periodo que
pode ser interpretado como a génese da
histéria natural, compreenderam que as
classificagdes serviriam a um duplo objeto,
um pratico e outro geral (Mayr 1997). No
primeiro caso, era o de servir como uma
chave de identificagdo ou um indice para um
armazenamento de informagdes e um
sistema de recuperacdo de tais informacdes.
Por outro lado, a principal fungdo da
classificagdo tornou-se a delimitagdo dos
taxons e a constru¢do de uma hierarquia
entre 0S mesmos, que permitisse 0 maior
nimero possivel de generalizagdes (Mayr
1997). O entendimento desse duplo objetivo
so foi sintetizado sob um nome especifico
em 1813 quando De Candolle cunhou o
termo taxonomia, do grego, taxis = arranjo e
nomos = lei (Mateus 1989; Groves 2004).

Dentre os varios sistemas de
classificagdo propostos para acessar a
miriade de informagdes geradas sobre a
biodiversidade entre os séculos XV e XVIII
(para uma revisdo desses sistemas, veja
Mayr 1997), um, em especial, se tornaria a
pedra fundamental da taxonomia moderna, a
décima edicdo do Systema Naturae de
Carolus Linnaeus (Carl Lineu). Com esse
sistema, Lineu, iniciou as bases para o
estabelecimento de uma ciéncia que teria
como intuito construir bases tedricas e
praticas que se ocupassem em identificar,
classificar e nomear organismos (ICZN
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1999; Winston 1999). Inicialmente, o
objetivo maior do método de Lineu era uma
meta pratica de assegurar a correta
identificacdo das plantas e animais,
independentemente do processo pelo qual se
desenvolvesse essa procura (Mayr 1997).
Assim, fornecer a classificagdo de um taxon
seria a realizagdo de um sistema que
permitisse dar nomes com rapidez e
seguran¢a devido ao uso de caracteres bem
definidos e estaveis. A grande diferenca
entre o sistema de classificacdo de Lineu,
com relagao aos naturalistas anteriores, foi o
abandono das dicotomias descendentes. Ao
invés disso, Lineu classificou o mundo
natural nos reinos (Regna tria naturae)
minerais, plantas e animais e subdividiu-os
em niveis categdricos como classes, ordens,
géneros e espécies. Isso conferiu clareza e
consisténcia ao sistema (Mayr 1997).

Entretanto, menos de um século apos
a publicagdo da décima edi¢do do Sistema
Naturae, os naturalistas europeus foram
confrontados com uma série de novos
acontecimentos que inexoravelmente os
obrigaram a reavaliar seus conceitos a cerca
das bases da taxonomia. Com o aumento do
conhecimento da diversidade de formas
oriundas de novas localidades geogréaficas,
as cinco categorias criadas por Lineu ndo
eram mais suficientes para classificar todas
essas novas descobertas (Raven et al. 1971;
Amorim 2002, Godray 2002). Ainda no
século XIX, o britanico J. E. Gray agrupou
os géneros em familias e as classes em filos
(Groves 2004). Posteriormente, mais
categorias intermedidrias foram criadas (p.

“tribos”, “super-", “sub-", “infra-”, etc) e
uma maior dose de subJet1V1sm0 foi
adicionada ao sistema, ja que a logica inicial
de Lineu havia sido destruida com o
surgimento das novas hierarquias (Raven et
al. 1971, Amorim 2002). Além disso, nesse
periodo também ocorreu o surgimento das
primeiras 1idéias sobre a existéncia da
transmutacdo (i.e. evolugcdo) das espécies
(e.g. Lamarck 1809), que se chocava de
frente com a perspectiva fixista entdo
vigente, logo confrontada pela revolucdo
cientifica e filosofica propiciada pela teoria
da selecdo natural de C. Darwin ¢ A. R.
Wallace em 1859.

Mais  recentemente, com O
desenvolvimento e  consolidagdo da
sistematica filogenética de W. Hennig
(1950-1966) como principal ferramenta dos
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estudos sistematicos e o aparecimento de
novas técnicas que propiciaram a utilizagao
de fontes de informagdes distintas da
morfologia, as bases da taxonomia tiveram
de ser definitivamente reestruturadas. Essa
constatacdo € mais que explicita na famosa
frase de T. Dobzhansky em 1973: “nada na
biologia faz sentido, a ndo ser a luz da
evolugao”.

Taxonomia e Sistematica

Segundo Amorim (2002), pode-se
considerar historicamente pelo menos cinco
linhas principais de escolas taxonOmicas:
lineana, catalografica, fenética, gradista e
filogenética. Em uma visdo geral, a escola
lineana ou essencialista fundamenta-se na
logica de Aristoteles e utiliza o método
intuitivo de reunir tixons com base em
semelhangas compartilhadas. A escola
catalografica pode ser vista como um
sistema “subjetivo” de classificacdo, onde ¢
apenas feito o registro do tdxon, sem levar
em conta o pensamento evolutivo. A
taxonomia fenética ou numérica trabalha
com a hierarquia de semelhangas absolutas e
fornece um tratamento numérico para a
reunido ou separagdo de tdxons baseados na
semelhanca média dos caracteres
apresentados em uma matriz de dados. A
escola gradista apresenta o pensamento
evolutivo na sua base, mas acredita que a
filogenia ndo seja uma premissa necessaria
para as classificagdes. O conceito principal
nessa escola ¢ o grado, ou seja, um grupo de
taxons que compartilha um conjunto de
caracteristicas  adaptativas, que nao
necessariamente precisa refletir um grupo
monofilético. A sistematica filogenética
propde que as classificacdes bioldgicas
devem refletir o conhecimento obtido nas
relacdes de parentesco entre os tadxons
estudados e, portanto, devem conter apenas
grupos monofiléticos. Esse método utiliza
pacotes matematicos computacionais (i. e.
parcimbénia, maxima  verossimilhanga,
inferéncia bayesiana) para agregar grupos
naturais, ¢ leva em consideracdo o
compartilhamento de caracteres homologos
derivados. Hoje em dia, modelos
matematicos semelhantes aos aplicados na
antiga escola fenética (p.ex. UPGMA) sdo
usados nas inferéncias filogenéticas,
entretanto, os pressupostos € pré-requisitos
destas abordagens sao distintos.
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A sistematica filogenética €, nos dias
atuais, amplamente utilizada e de suma
importancia  no  aprimoramento  do
pensamento taxondmico e evolutivo, quase
que os fundindo na moderna disciplina da
sistematica (Cracraft 2000).

O debate sobre a evolucao conceitual
da taxonomia em sistemdtica foi uma
conseqiiéncia da ineréncia cognitiva humana
quanto a pratica de classificar “coisas” com
a pratica de relacionar “coisas” (Abel 1976;
Fitzhugh 2005, 2008).

Na Zoologia, por exemplo, a
sistematica foi definida como o estudo da
diversidade bioldgica e o relacionamento
evolutivo entre os organismos (Simpson
1961; Mayr 1969). Os principais problemas
tratados nessa area do conhecimento sdo:
descrever a biodiversidade dentro de um
sistema  evolutivo;  compreender  os
processos responsaveis pela geracdo dessa
diversidade e apresentar um sistema de
referéncia sobre essa diversidade (Amorim
2002). A taxonomia seria uma subdivisdo da
sistematica destinada as atividades de
classificagdo (Winston 1999). Entretanto ha
também visdes que advogam o contrario, na
qual a taxonomia englobaria a sistematica, ja
que para alguns, o conhecimento sistematico
¢ produzido e aplicado para a realizagao
eficiente das classificagdes biologicas
(Wheeler 2004). Por esta razdo, comumente
a taxonomia ¢ tratada como sindnimo de
sistemdtica ou sistematica filogenética
(Fitzhugh 2008; Winston 1999). Ressalta-se
que Cracraft (2000) afirmou que as
inferéncias em sistemdatica podem ser
arbitrarias pelos dados disponiveis serem
ambiguos, seja pelo nimero insuficiente de
espécimes observados ou por nao serem
apropriadamente estudados no tempo ou
espago. Nessa mesma linha de raciocio,
Fitzhugh (2005, 2006a, 2008) abordou de
maneira filoséfica os modelos de inferéncias
na sistematica ou nomenclatura biologica.

A taxonomia, assim como a
sistematica, ¢ baseada atualmente na teoria
evolutiva que ¢ a base filosofica e
unificadora da biologia e o corpo conceitual
explanatorio dos padrdes da biodiversidade
(Fitzhugh 2005; 2006a; 2008; Mayr 19609;
Ridley 2004; Stearns & Hoekstra 2000). As
formulagdes de hipdteses em sistematica
bioldgica, que pode ser desde inferéncias
sobre as observacdes basicas até analises
filogenéticas, podem ser caracterizadas
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como um tipo de raciocinio ndo-dedutivo,
conhecido como abducao (Fitzhugh 2005;
20064, 2008). Objetos ou efeitos observados
(e. g. individuos de uma espécie) que
precisam de explicagdo sdo associados com
alguma teoria causal (Teoria da Evolugao)
para produzir uma tentativa de hipotese
explicativa (relacionamento filogenético).

No nivel mais basico, a abducao,
idealizada pelo filosofo inglés Charles
Sanders Pierce (1839-1914), ¢ a busca de
uma conclusdo pela interpretacdo racional
de sinais e indicios. Abdug¢do tem o papel de
afirmar hipdteses produzidas por
declaragdes que especificam objetos e pela
extensao temporal dos eventos, existindo
independéncia do observador e suas
declara¢des, mas sdao causados pelos efeitos
perceptivos das pessoas (Fitzhugh 2005;
20064, 2008, mas veja Abel 1976).

Com respeito as defini¢des formais
de hipdteses filogenéticas, declaragdes de
observagoes explicam as interagdes entre um
observador e objetos por via de propriedades
percebidas nesses objetos (caracteres
morfologicos, seqliéncias genéticas,
ontogenia). Isto tem implicagdes
interessantes tanto na nocao de que espécies
ou taxons sdo os individuos observados,
quanto para os nomes que eles deveriam ser
referidos (Fitzhugh 2006a, 2008). Inferéncia
abdutiva ndo ¢ passivel de testes de
falsiabilidade por questdes temporal e de
légica.  Entretanto,  explicagdes  das
hipoteses-argumentos (e. g. cladogramas)
que refletem teorias causais podem ser mais
ou menos robustas ou plausiveis (mas veja
Toulmin 2006). Neste contexto, pode-se
entender o “arbitrario” usado por Cracaft
(2000) como a auséncia da capacidade de
falseabilidade dos nomes dos organismos
usados na sistematica bioldgica, assim como
das suas hipoteses de relacionamento. Isto se
deve principalmente a extensdo temporal
dos eventos.

Outro fator arbitrario que norteia
estas ciéncias ¢ se a distingdo entre
sistematica e class1ﬁcaga0 ¢ pertinente, uma
vez que sistematica é a organizagdo de
observagoes de acordo com uma hipdtese, e
classificagdo ¢ a simples segregacdo de
objetos em classes especificas. Em assuntos
de semantica, n6és podemos recorrer a
sistematica como um termo que contempla
todos os aspectos da nomenclatura bioldgica
(Fitzhugh 2008). Tal argumento, focado nos
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objetivos de cada disciplina, permite que
atualmente a sistematica seja tratada como
sindnimo de taxonomia (Fitzhugh 2008).

Categorias lineanas e o surgimento do
PhyloCode

Para alguns cientistas, o simples
pensamento de um ‘“casamento” da
taxonomia com a sistematica pode despertar
mais obje¢des que concordancias. Embora a
Comissdo Internacional de Nomenclatura
Zoologica afirme que “o sistema de
nomenclatura  lineano  ndo  podera
sobreviver sem os principios da sistemdtica
filogenética” (ICZN, 1999, p.17), muitos
acreditam que atualmente ¢ muito dificil a
unido das duas idéias, principalmente pelas
diferencas entre as metas e os principios
basicos do método cladistico e da taxonomia
alfa (Mayr 1997), impondo a sistematica
biologica uma crise cientifica (Grant 2003;
Bethoux 2007).

Outro problema apontado no sistema
lineano ¢ a distingdo entre sistematizacao e
classificagdo  (Fitzhugh  2008). Nesse
sistema, a nomenclatura e classificacdo sao
compostas por dois componentes
hierarquicos independentes e justapostos: a
hierarquia dos tdxons e a hierarquia de
categorias, visto que para cada tdxon natural
deve haver uma categoria associada
(Amorim 2002). Entretanto, nesse caso,
existe uma clara confusdo entre os campos
da taxonomia (relacionada com o
reconhecimento ou diagnose dos tdxons) e
nomenclatura (relacionado com o ato dar
nome aos tdxons). Essa confusdo ocorre
devido ao desconhecimento ontologico do
conceito nomenclatural e do conceito de
categoria taxondmica (Dubois 2007).

O ranqueamento nomenclatural ¢ um
lugar na hierarquia de taxons, onde um esta
incluido no outro, ou subordinado no outro,
em uma ordem particular. Assim, em
nenhum momento o “rank” informa ou
demonstra qualidades ou a histéria evolutiva
desses taxons, mas apenas reflete a estrutura
hierarquica (Dubois 2007). Ranks sao
“modelos de relacionamento
organizacional” que podem ser uteis para
mapear relagdes entre entidades dentro de
um nivel (Knox 1998). A categoria
taxonomica ¢ a classe dos tdxons que sdo
definidas por alguns critérios, que pode ser
bioldgico ou de idade absoluta, referindo
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apenas as propriedades evolutivas e
distribucionais  dessas entidades sem
necessariamente  refletir  suas  relagoes
filogenéticas com demais categorias.

Apesar do significado dos ranks
hierarquicos lineanos terem mudado com as
novas idéias na biologia - agrupando
organismos em  varios graus de
relacionamento, facilitando uma explicagdo
em escala evolutiva (Wilkins 2001; Dubois
2007) - os debates sobre a validade ou nao
do cddigo lineano encontram-se em seu
z€énite. Para alguns, um novo sistema
baseado  totalmente no  pensamento
filogenético seria o mais coerente e
proporcionaria a eliminagdo das categorias e
hierarquias lineanas, diminuiria a
redundancia, = promoveria  estabilidade
nomenclatural e simplificaria a taxonomia
(Groves 2004; Cantino & de Queiroz 2007,
Lee & Skiner 2007). Tal sistema ¢ chamado
hoje de taxonomia ou nomenclatura
filogenética (phylogentic nomenclature ou
PhyloCode - de Queiroz & Gauthier, 2004;
Cantino & de Queiroz, 2007).

As principais criticas, mencionadas
acima, pelos proponentes da taxonomia
filogenética ao sistema lineano, incluem
principalmente razdes eplstemologlcas As
regras do sistema lineano sdo originadas de
periodos pré-evolucionistas ou da pré-
revolucao da filogenia na biologia (Sterelny
& Griffiths 1999; mas veja Rieppel 2006);
além da obrigatoriedade do uso de algumas
categorias hierarquicas que, em certos casos,
resulta em “tdxons redundantes”. Segundo o
codigo (ICZN, 1999), categorias
obrigatorias e sucessivas devem  ser
empregadas, mesmo para um Unico tdxon
isolado. A redundancia na composi¢ao de
tais categorias propicia hipoteses
explicativas de relacionamento evolutivo
redundantes, fato que as tornam puramente
subjetivas (Bethoux 2007). Em um breve
estudo de caso, podemos citar como
exemplo algumas familias de poliquetas
intersticiais, Aberrantidae, Polygordiidae,
Potamodrilidae, Protodriloididae,
Psammodrilidae e Saccocirridae (Westheide
2008; Rouse & Fauchald 1997; Worsaae
& Kristensen 2005) . Estas familias,
com um Unico género e poucas espécies, sao
nomeadas por autores que consideram a
nomenclatura filogenética mais logica e a
obrigatoriedade do ICZN redundante, com
seus nomes da categoria  genérica,
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Aberranta,  Polygordius,  Potamodrilus,
Protodriloides, Psammodrilus e Saccocirrus
(Rouse & Pleijel 2001), respectivamente. A
abordagem destes clados em suas categorias
de género resulta de uma incongruéncia
entre a obrigatoriedade das categorias
hierarquicas de Lineu, com o sistema
filogenético de taxonomia (Cantino & de
Queiroz 2007; ICZN, 1999).

Outro ponto mencionado contra a
utilizagao dos ranks ¢ que cada taxon evolui
de maneira e em tempos diferentes e,
portanto, ao se utilizar a mesma categoria
(e.g. familias, géneros, espécies, etc.) em
diferentes organismos, pode-se ndo refletir a
mesma entidade bioldgica. Categorias iguais
entre organismos diferentes ou
distantemente relacionados poderdao ter
implicagdes e  significados diferentes
(Groves 2004; Cantino & de Queiroz 2007,
Lee & Skiner 2007). Esse ¢ um problema
reconhecidamente antigo que induz uma
associacao entre tdxons e categorias
completamente arbitraria e um sistema de
classificagdo instavel e que pode tornar-se
inconsistente  entre  diferentes  autores
(Amorim 2002; Cantino & de Queiroz 2007;
Lee & Skiner 2007).

Para os defensores da taxonomia
filogenética, com a retirada dos ranks,
seriam nomeados apenas 0sS  grupos
monofiléticos inclusivos e os tdxons supra-
especificos ndo precisariam ser iSonOmicos.
Um especialista estaria livre para dar nome a
qualquer clado, linhagem evolutiva ou
entidade de interesse. A titulo de ilustragao,
a espécie de primata que ¢ tradicionalmente
chamada de Macaca fuscata, seria
reconhecida pela nomenclatura filogenética
como: Fuscata —Macaca —Papionini —
Cercopithecinae —Cercopithecidae —
Cercopithecoidea —Catarrhini —Simiiformes
—Haplorrhini —Primates (Groves 2004). Ha
pelo menos trés meios principais de definir
um grupo: definicdo baseada em um no,
baseada em apomorfias ou simplesmente dar
nome a um ramo por inteiro (Cantino & de
Queiroz 2007, Lee & Skinner 2007).
Portanto, pode haver mais de um nome para
um determinado grupo, mas neste caso, 0s
nomes exprimem diferentes graus de
inclusividade (Cantino & de Queiroz 2007).

As consideragoes sobre 0s
procedimentos de classificagao e
nomenclatura do “Phylocode”, ndo passaram
despercebidas e logo varios autores
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passaram a criticar e apontar problemas
nesse sistema, que para alguns apresenta
concepgdes desviadas, falsas e até mesmo
absurdas (Wheeler 2004). Um dos pontos
centrais dessas criticas esta relacionado com
a possibilidade de alteracdo do nome de uma
espécie, pois um nome especifico reflete
uma hipdtese, e hipoteses sao modificaveis.
Dessa forma, ha necessidade da existéncia
de um sistema aberto e flexivel passivel de
discussoes e revisdes de hipdteses cientificas
como o sistema lineano permite (Wheeler
2004, Benton 2007). Além disso, a
nomenclatura filogenética ndo produz a tal
almejada estabilidade e sim rigidez, j4 que
um clado que possuisse vinte espécies
poderia permanecer com a mesma
nomenclatura caso uma revisdo mostrasse
agora que ele possui mil espécies. Essa
mudanga de contetido ndo ¢ trivial (Benton
2007). Ainda, tal sistema pode ser tdo ou
mais instavel que o lineano, pois ¢
dependente de filogenias, e filogenias sdo
pouco conhecidas e podem carecer de
consenso (Fitzhug 2008; Wheeler 2004;
Benton 2007). Outro problema diz respeito a
listas de espécies. Bidlogos,
conservacionistas e agéncias necessitam de
listas de espécies e a taxonomia filogenética
nao permite tais elabora¢des (Benton 2007).

Hillis (2007) propde uma tentativa de
se utilizar partes dos cddigos formais da
nomenclatura lineana e filogenética, onde
cada uma operasse em paralelo. Além disso,
o autor propde ainda que o “PhyloCode”
aplique nome aos clados, e que o ICZN e
codigos associados nomeiem espécies. Se
tomarmos novamente como exemplo a
espécie de primata Macaca fuscata,
reconhecida pela nomenclatura filogenética
como: Fuscata —Macaca —Papionini -
Cercopithecinae —Cercopithecidae —
Cercopithecoidea —Catarrhini —Simiiformes
—Haplorrhini —Primates (Groves 2004), fica
evidente algumas redundancias entre as
nomenclaturas porque neste caso, muitas das
categorias lineanas foram congruentes com
os clados. Outra tentativa de harmonizar os
dois sistemas foi discutida por Fitzhugh
(2008). Para esse autor, a prioridade deveria
ser a de identificar os fundamentos que se
aplicam a ambos os sistemas de
nomenclatura e explorar as possibilidades de
ramificacoes e revisdo da nomenclatura
lineana, ao invés de considerarmos sistemas
paralelos. Segundo Fitzhugh (2008), se nds
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reconhecermos a natureza de nossas
conclusdes em sistematica bioldgica, a tinica
escolha racional seria optar por um Unico
sistema, o lineano.

Retirando um pouco o foco das
questodes conceituais e filosoficas inerentes a
discussdo sobre a validade de cada um dos
sistemas, o fato ¢ que podemos assumir que
o que vem sendo feito ao longo de mais de
250 anos através do sistema lineano, seja o
modo mais vidvel de se lidar com a
classificagdo da diversidade (Raven et al.
1971). Por outro lado, se em algum
momento todo esse conhecimento for posto
em duvida, foi, a0 menos interessante, a
existéncia de um sistema de classificagdo
arcaico, simples, mas sustentavel, que
organizou o mundo natural de criacionistas a
evolucionistas. Por esse motivo, descartar
esta tradicdo em funcdo do “Phylocode”,
pode ser um grande erro (Wheeler 2004).
Mas, ao mesmo tempo, seria pouco
cientifico ndo procurarmos atualizar e
melhorar as formas de organizacdo e de
nomenclaturas, conforme 0
desenvolvimento do pensamento bioldgico.

O problema do termo espécie

Como ja discutido, os ranks
hierarquicos lineanos nao foram
uniformemente aceitos, mas seu espirito
sistematico e seu foco no conceito de
espécie, mesmo que embasados em
esséncias (espécies imutaveis criadas por
Deus e observavel pelos homens),
suportaram 0 jardim evolutivo
revolucionado por Darwin e Wallace
(Anonimo 2007; Marris 2007). Entretanto,
para alguns, as espécies ndo existem por si
s6s. Sua existéncia ¢ dependente da
interacdo com o observador (Fitzhugh
2005a). Mas no geral, a maioria dos
bidlogos concorda que a espécie ¢ uma
unidade natural fundamental (Mayr 2005),
definida por meio de observacio e
comparacao de caracteristicas morfoldgicas
e fenéticas de individuos (Ridley 2004;
Fitzhugh 2005; Marris 2007; veja Thiele &
Yeates 2002 para a idéia de Taxon como
uma hipotese). Porém, os cientistas nao
conseguem  concordar  sobre  como
conceituar e quais sdo os critérios que
devem nortear exatamente a definicao do
termo e qual é realmente o seu ponto de
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corte (Winston 1999; Fitzhugh 2005;
Stearns & Hoekstra 2000).

Mayden (1997) reconheceu
aproximadamente 20 conceitos de espécies e
Winston (1999) agrupou os conceitos em
cinco grupos principais: fenético,
reprodutivo (bioldgico), filogenético,
ecologico e coesivo. Nenhuma destas
abordagens esta totalmente certa ou errada, e
diferentes conceitos permitem criar modelos
apropriados para diferentes propositos
(Winston 1999; Wheeler 2007). Além disso,
o termo espécie pode apresentar diferentes
conceitos devido aos processos de
especiagdo ocorridos de diferentes maneiras
(Tattersall 2007; Wheeler 2007). Diferentes
processos de especiacdo  produziriam
unidades de natureza taxonomica diferentes,
e, portanto, a classificacdo dessas unidades
em um mesmo rank taxondmico chamado de
espécie, poderia ocasionar condi¢des que
desfavoreceriam as comparagdes, como
acima explicado.

O uso do termo espécie geralmente
gera ambigiliidade. Muitos taxonomistas
confundem o critério € o conjunto de
caracteristicas dos organismos que utilizam
como diagnostico, com o conceito de
espécie (Seberg et al. 2003; Fitzhugh 2005a;
Wheeler 2007). Espécie € a categoria basal
na hierarquia lineana, uma classe
taxondmica, e também pode existir como
conceito de uma entidade biologica (Mayr
1997). Isso se complicou ainda mais quando
“espécie” passou a ser encarada como uma
unidade histérica (Mayr 2005; Amorim
2002). Alguns autores (p.ex. Mayr 1997,
2005; Amorim 2002; Dubois 2007)
reportam que a intermindvel confusdo na
literatura sobre o conceito de espécie
ocorreu devido a dificuldade de se distinguir
entre a “espécie” considerada como um rank
basal na hierarquia lineana, da “‘espécie”
entidade bioldgica.

Além disso, esse problema pode ser
visto também como uma dualidade entre o
ato de dar nomes as espécies, por se tratar de
uma hipotese como outra qualquer ¢€
passivel ou ndo de falsificacdo, e o dever de
passar uma idéia concreta, estavel e ndo
volatil para que os demais cientistas tenham
acesso ao conhecimento da diversidade
bioldgica (Thiele & Teates 2002). Segundo
Amorim (2002), uma solu¢ao seria adotar o
termo espécie apenas para o nivel
hierarquico da categoria e, para as entidades
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que evoluem, quando diagnosticadas, seria
reservado um outro termo (eidoforontes).
Entretanto, cuidado deve ser tomado com a
visdo de que as categorias taxonOmicas nao
necessariamente  precisam  refletir  as
unidades evolutivas. A intencdo de um
sistema que pretende refletir a historia
evolutiva de um grupo ¢é o proprio
comprometimento da ciéncia da
classificagdo com a biologia atual.

A denominacdo de uma espécie,
baseada em um determinado grupo de
individuos, deve sempre levar em conta as
mesmas implicagdes biologicas e evolutivas,
independentemente da abordagem aplicada
(Fitzhugh 2005a). Nesta discussao, a
distingdo entre critérios e conceitos a serem
utilizados ndo ¢ devidamente levado em
consideragdo (Seberg et al., 2003; Fitzhugh
2005a; Wheeler 2007), ja que a discussdo ¢
tedrica e ndo pratica. Assim, o problema em
se definir conceitualmente as espécies ¢
abordado muitas vezes como um desafio
para a taxonomia (Fitzhugh 2005a; Wheeler
2007), Além disso, problema na defini¢do
de espécie surge com a confusdo conceitual
entre os termos “padrdo” e “processo”, que
geraram discussdoes mesmo antes da origem
da sistematica filogenética (Mayr 1969;
Henning,1966;  Wheeler 2007). Esta
discussdo remete a dois pilares centrais da
metafisica: a percep¢do humana de “coisas”
(objetos) e “eventos” (Abel 1976; Fitzhugh
2006a). A taxonomia identifica, descreve e
nomeia individuos (“coisas”), mas precisa
levar em conta que estes individuos sdo
resultado de transformacoes de caracteres e
da remog¢do de polimorfismo ancestral por
processo de extingdo (“eventos”) (Mayr
1969; Wheeler 2007). Espécies seriam,
portanto, interpretagdes de ‘“‘eventos”
tokogenéticos e transcendem o status de
objeto (Fitzhugh 2005a).

O conceito de espécie ¢ uma
construcao derivada de uma acao inferencial
com estrutura abdutiva (ver discussao no
topico Taxonomia e Sistamatica), servindo
para um proposito basico, que ¢ definir
padrdes a partir de critérios morfologicos,
moleculares, reprodutivos e ontogenéticos
por meio de observagdes atuais embasadas
em passados evolutivos (Fitzhugh 2005a).
Fitzhugh  (2005a) esclarece que o
reconhecimento de uma dada espécie
representa uma  hipétese  explanatdria
inferida de uma teoria tokogenética referente
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a eventos reprodutivos passados, em que um
conjunto de eventos reprodutivos ¢ separado
de outro conjunto de eventos — mas note a
persisténcia do problema de isolamento
reprodutivo (veja abaixo). Sendo assim, a
determinagdo de espécies a partir de um
conceito evolutivo iria além de critérios
morfoldgicos e moleculares. Portanto, a base
para determinar nomes formais que
representam espécies e hipoteses
filogenéticas ¢ a totalidade de espécimes
observados que incitaram conclusdes sobre
padrdes e hipoteses (Fitzhugh 2005a, 2008;
Wheeler 2007). Espécies sdo identificadas
por padrdes de caracteres morfologicos,
moleculares, reprodutivos e ontogenéticos, €
que refletem os resultados de uma historia
de divergéncia. Ao ver espécies como
padrdes, nés fixamos uma fase da biologia
evolutiva interessada em explicar as origens
(Wheeler 2007).

O debate sobre o conceito de espécie
pode também ser tratado a partir de um viés
mais conservacionista, ja que as decisoes
sobre conservagdo sdo baseadas nas
classificacoes taxonoOmicas (Rylands et al.
1993). A maioria dos bidlogos e agéncias
ambientais trabalha suas decisdes através de
listas de espécies, mas as listas podem ser
subestimadas ou inflacionadas conforme o
conceito aplicado (Isaac et al. 2004,
Tattersall 2007). At¢é mesmo os chamados
hotspots de biodiversidade que atualmente
ganham prioridades de conservagdo podem
variar seus padroes e localidades conforme o
critério e o conceito utilizado para
determinar uma espécie (Peterson &
Navarro-Sigiienza 1999; Meijaard & Nijman
2002). Nao foi a toa que a necessidade de
reconhecer a diversidade para propositos de
conservagdo reacendeu o debate sobre o
conceito de espécie.

Com o intuito de proteger a variagdo
biologica, muitos bidlogos trabalham com
rigor cientifico e apoio da lei para
reconhecerem unidades de conservagao
abaixo do nivel de espécie, tais como
subespécies e outras unidades (Haig et al.
2006; Karl & Bowen 1998). Subespécies sao
reconhecidas como variagdes geograficas ao
longo de uma espécie, ou populagdes em
diferenciagdo, no caminho evolutivo para
uma completa especiacdo. Mas definir
subespécies também pode ser complicado,
pois vai depender da mobilidade e o quao
disperso ¢ um organismo (Haig et al. 2006).
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O uso do termo subespécie esta ligado e ¢
at¢ mesmo ¢ incentivado pelo Conceito
Biologico de Espécie que conduz ao
reconhecimento de espécies politipicas. O
problema deste conceito ¢ seu critério de
isolamento reprodutivo que deixa a maior
parte do mundo natural inclassificavel e
menospreza a importancia do mecanismo de
hibridagdao (Arnold 1997; Groves 2004). Ja
perante o Conceito Filogenético de Espécie,
subespécies estdo sendo elevadas a
categorias de espécies (Haig et al. 2006) e
muitos tém argumentado contra esse
inflacionamento  causado  por  razdes
metodoldgicas (Isaac et al. 2004; Tattersall
2007).

Existe também a pratica de trabalhar
em conservagdo com unidades de
significado evolutivo (Evolutionary
Significant Units, ESU - Waples 1991,
Moritz 1994) ao invés de se trabalhar com
espécies. O proposito de reconhecer essas
unidades ¢ assegurar a protecdo de
diferentes potenciais evolutivos dentro de
uma linhagem. Os conceitos também nao
sdo padronizados, mas em geral sao
proximos. Segundo Moritz (1994), ESU ¢
uma populacao historicamente isolada, que
deve ser monofilética quanto aos alelos de
DNA mitocondrial e ao mesmo tempo
mostrar  divergéncia  significante  nas
freqiiéncias alélicas de locus nucleares.
Waples (1991) definiu ESU como uma
populacdao ou grupos de populagdes que de
certo modo s3o isoladas de outros
conspecificos e representa um importante
componente no legado evolutivo da espécie.
Em termos da taxonomia convencional, uma
ESU geralmente corresponde aos limites
conceituais de espécies ou subespécies, mas
em algumas circunstancias pode ser aplicada
para uma unica populacdo (Karl & Bowen
1999). As criticas a esses novos sistemas de
delineamentos de unidades para a
conservagao comegam com o problema da
padronizagdo conceitual que ndo foi
resolvido. Além do mais, o papel e a
importancia dos dados demograficos e
comportamentais seriam reduzidos na
delimitacdo dessas unidades (Pennock &
Dimmick 1997). Ha criticas também quanto
ao adaptacionismo embebido nas unidades
infra-especificas. Segundo Dimmick et al.
(1999), essas unidades sdo distinguidas pelo
critério de adaptagdo e grande parte da
variagdo ¢ produzida por processos
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vicariantes que ndo necessitam de
adaptagao.

De um ponto de vista pragmatico, os
taxonomistas  descrevem  espécies €
hipdteses como um padrio, filogeneticistas
usam estes “padrdes” para criar hipoteses
explicativas de “processos”, e
conservacionistas delimitam os padrdes in
situ (sejam eles espécies ou outras unidades
evolutivas) e os protegem. Para se entender
padrdes e processos necessita-se de maior
énfase nas ciéncias descritivas (Greene
2005), sejam elas a taxonomia, historia
natural, ou mesmo inventariamentos, cuja
importancia ¢ atualmente menosprezada na
biologia educacional moderna. De fato,
longe de uma solugdo, o conceito de espécie
deve constituir uma meta chave na
investigacdo bioldgica (Wilson 2003) e nao
ser encarado apenas como mais um desafio
para a taxonomia. Talvez o assunto sO
podera ser clarificado quando o inventério
de todo os organismos vivos for
completado; quando os padrdes e processos
de toda a biota do planeta estiverem mais
bem descritos (Wilson 2003).

DNA barcoding: determinacio de espécies
sem morfologia ou historia natural?

O foco na analise de caracteristicas ¢
um dos “dogmas” centrais para a taxonomia
e filogenia (Hennig 1966). Caracteres sdo
observaveis e, de certa forma, a unica
evidéncia que existe para determinar uma
espécie  (Wheeler 2007). Contudo, as
limitacoes herdadas de um sistema de
identificacdo baseada na morfologia e a
escassez de taxonomistas especializados nos
diferentes grupos de organismos sugerem a
necessidade de mudancas (Godfray 2002,
2007). As necessidades de tais mudancas
ganharam mais for¢a devido aos impasses
taxondmicos atuais frente a crise da
biodiversidade, culminando com a
formulacdo do projeto do “codigo de barras
da vida” (DNA barcoding) por Hebert et al.
(2003) Esse projeto visa diagnosticar todas
as espécies eucaridticas do globo através de
uma pequena seqliéncia (600 pares de base)
de um unico gene mitocondrial (Citocromo
oxidase subunidade I, COI) para ser
comparada em um banco de dados genético.
A promessa dessa metodologia padronizada
¢ propiciar a identificacao da biodiversidade
através de um unico espécime (ou parte
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dele) de maneira rapida e barata, sem a
necessidade de especialistas em taxonomia
(Hebert et al. 2003a, 2003b, 2004; Godfray
2007; Wheeler 2007). Além disso, supriria
também as limitagdes inerentes a taxonomia
baseada na morfologia e historia natural, tais
como: plasticidade dos caracteres, caréncia
de caracteres em certos grupos, omissao de
espécies cripticas, chaves de identificagao
inadequadas e demasiada subjetividade.

O COI ¢ um gene mitocondrital
envolvido no metabolismo energético, de
facil extracao devido a grande quantidade de
mitocondrias por célula. Suas regides com
rapida taxa de evolugdo permitem analisar
as relacoes filogeograficas e entre espécies
proximas, enquanto as regides conservadas
permitem o reconhecimento de relagdes
filogenéticas em niveis  hierarquicos
superiores. A  média de  variagdo
interespecifica calculada para o COI foi
cerca de dez vezes maior que a média da
variacdo intraespecifica e o ponto de corte
estabelecido para distinguir entre essas
variagdes foi de 2% a 3%. Ou seja, segundo
Hebert et al. (2003), seu codigo de barras da
vida poderia levar em conta uma
divergéncia de até 3% para separar e
identificar todas as espécies eucaridticas
como validas, com precisdao. Tal
metodologia foi abragada pelo “Consorcio
para o Codigo de Barras da Vida” (CBOL) e
“Projeto Internacional do Cddigo de Barras
da Vida” (IBOL) e, desde entdo, tem
recebido grande apoio financeiro por parte
de empresas privadas e  projetos
governamentais. Os aderentes almejam
inclusive a confeccdo de uma tecnologia
portatil, que necessite de pouca habilidade
de manuseio propiciando que qualquer
pessoa identifique qualquer organismo
acessando um amostra bioldgica (Pennisi
2003).

Embora o codigo de barras da vida
pareca um conjunto de receitas robotizadas,
sem nenhum um arcabouco conceitual ou
filosofico profundo (Hajibabaei et al. 2005),
a padronizagdo metodoldgica em um tnico
gene mitocondrial mostrou-se eficiente para
determinados grupos de aves, peixes, tragas,
moscas, borboletas e hirudineos (Smith et
al. 2006, Aravind et al. 2007, Kerr et al.
2007, Pennisi 2007; Anonimo 2007; mas
veja Kutschera 2007), inclusive separando
espécies cripticas (Aravind et al. 2007,
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Pennisi 2003). Contudo, a promessa de
universalidade esta longe de ser alcancgada.

Em Dbactérias e arqueobactérias
(procariontes), sdo  utilizados  genes
ribossomais que auxiliam na identificagdo
de grupos menos inclusivos, ao passo que
mais genes s3a0 necessarios para um
refinamento de ranks taxondmicos mais
baixos (Stoeckle 2003). Mesmo dentro dos
eucariontes ha problema. Por exemplo, um
reino inteiro, Plantae, estaria de fora da
analise do DNA barcoding. O sistema de
heranca de mitocondrias dos vegetais ¢
diferente da dos animais ¢ a hibridagao
ocorre em larga escala, dificultando o uso do
DNA mitocondrial para este fim. Para
animais dipoblasticos, o COI ndo apresenta
variabilidade suficiente para identificagdao
(Erpenbeek et al. 2006). Shearer & Coffroth
(2008) constataram que o uso deste método
¢ limitado para a identificacdo de corais
escleractineos devido aos baixos niveis de
divergéncia interespecificos entre téxons
aparentemente distantes. Este padrido de
evolugdo lenta no gene COI ¢ em geral uma
caracteristica do DNA mitocondrial de
antozoarios (Shearer & Coffroth 2008). As
relagdes entre seqiiéncias do nucleotideo
COI nao foram consistentes com a
classificacdo taxondmica tradicional desses
animais.

Identificacdo de espécies baseada na
analise do codigo de barras depende da
distincdo acurada entre a variacdo intra- e
interespecifica, mas isso varia muito entre os
taxons e a extensdo dessa variagdo ¢
desconhecida. Nao had um unico gene que
seja tdo conservado ao longo de todo o
dominio da vida (Stoeckle 2003) e essas
analises baseadas no COI ja estao
experimentando  saturagdes de  uso.
Ocasionalmente em metazoarios, altas taxas
de substituicdo de nucleotideo podem
conduzir & sobreposicao de variagdes intra-
e interespecificas que podem resultar em
identificacdo incerta quando baseadas
somente no sistema DNA barcoding
(Fitzhugh 2006a; Shearer & Coffroth 2008).

E importante ressaltar que dados de
seqliéncias, por si s0, ndo nos contam muita
coisa a menos que possamos contextualiza-
los. E esse parece ser o grande problema da
taxonomia baseada exclusivamente no
DNA: o confuso acumulo de informacao
molecular sem muito significado (Wheeler
2004; Ebach & Holdrege 2005). Como
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poderia tal método ser universalmente
eficiente se a taxa de evolugdo difere ao
longo do genoma ou dos distintos taxons
com hébitos dispares? Sabemos também que
as  histérias de um s6 gene ndo
correspondem a histéria da espécie. A
variabilidade genética intraespecifica pode
variar conforme a vagilidade do animal e o
ambiente. Téaxons presentes nos tropicos
podem possuir maior variabilidade do que
os de ambientes temperados, dificultando a
analise (Harris & Froufe 2005). Mais ainda,
nao existe uma correlacdo entre a variacao
intra- e interespecifica e o tempo de
divergéncia (Lee & Skinner 2007).

Talvez, a principal critica feita pelos
opositores do “codigo de barras da vida” se
refira mais ao o que o CBOL e IBOL
anseiam do que ao método em si mesmo. A
sugestdo e propaganda do “coédigo de
barras” como sendo uma “nova taxonomia”
sem taxonomia ¢ problematica, pois o erro
na identificacdo ¢ grande, visto que uma
unica seqiiéncia de um tUnico individuo ¢
concebida como referéncia para toda uma
espécie. Isso € extremamente perigoso para
uma identificacdo segura e, ao mesmo
tempo, pode levar novamente ao problema
da identificagdo tipologica de uma espécie
(ver Seberg et al. 2003).

Os vastos exemplos de
inaplicabilidade em inumeros organismos
determinam a necessidade de se criar bases
conceituais mais robustas, que considerem a
morfologia e a histéria evolutiva dos
individuos (Fitzhugh 2006b; Carvalho et al.
2005, 2007; Kutschera 2007). A taxonomia
do DNA tem o sério problema de nao
possuir o arcabougo conceitual e tedrico da
taxonomia atual. Como foi inicialmente
proposta, a taxonomia do DNA ndo ¢
descritiva e, portanto, ndo pode ser uma
ciéncia dirigida por hipoteses (Wheeler
2004). No modo em que foi proposta, ela s6
almeja a identificacdo. A pequena parcela de
espécimes identificada como nova por esta
técnica, também nao foi descrita e parece
nao haver tal preocupagdo por parte dos
adeptos (EDG  Soares, comunicacdo
pessoal). Por outro lado, a utilizacdo das
ferramentas moleculares concomitantemente
com dados morfolégicos e classificagdes
taxonomicas tradicionais ¢ uma realidade
que pode gerar 6timos resultados.

Portanto, o modelo atual do “cédigo
de barras da vida” ndo tem como substituir o
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trabalho da taxonomia. Mas a taxonomia
pode se aproveitar dessa tecnologia como
uma ferramenta auxiliar. O DNA barcoding
poderd promover informagdes e essas serao
transformadas em conhecimento
significativo, somente se os cientistas o0s
contextualizarem na morfologia e historia
natural dos grupos (Ebach & Holdrege
2005). Resultados  dispares  poderdo
provocar novas pesquisas e incentivar 0s
taxonomistas a fazerem novas revisdes
taxonOmicas € novos testes para suas
hipoteses.

Para que a taxonomia possa ser
respeitada como uma ciéncia independente,
¢ necessario devolver a ela o foco da
exploragdo no  compartilhamento  de
caracteres homodlogos nas mais diferentes
fontes de informacdo (e.g. morfologico,
molecular, fisiolégico, comportamental). A
confianca desequilibrada em seqiiéncias
moleculares ocorre porque ramos da
biologia fazem wum wuso apressado ou
equivocado da taxonomia, ndo levando em
consideragdo os principios tedricos da
determinagdo de um dado taxon (Wheeler
2007). O consenso entre dados morfologicos
e moleculares certamente serd no nivel
analitico e metodologico. A re-avaliagdo do
conhecimento existente de caracteres
morfolégicos  associados aos  genes
responsaveis por sua expressao, como 0s
homebox, pode auxiliar na inferéncia de
hipdteses de homologias, corroborar a
identificacdo taxondmica e dar indicios de
processos  micro- €  macroevolutivos
(Wilkins 2001; Minelli 2007).

Impasses taxonémicos nos tempos
modernos
Durante séculos,  taxonomistas

buscaram desvendar, documentar e ordenar
os padroes de semelhancas e diferencas
vistas entre espécies (Wheeler 2007,
Carvalho et al. 2007) e os varios inventarios
produzidos desde a ¢época de Lineu
aumentaram muito o conhecimento atual da
diversidade biologica. Entretanto, estima-se
que existam entre 5 ¢ 30 milhdes de espécies
a serem descritas (Wilson 1992), e os
deveres da taxonomia se tornam caros e
exaustivos (Wheeler 2007; Lana 2003). A
Unica certeza parece ser a de que muitas
espécies estdo sendo irreparavelmente
perdidas a uma taxa acelerada e muito maior
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do que aquela em que estdo sendo descritas
(Wheeler 2007). De certa forma, o sucesso
evolutivo da nossa espécie depende da
qualidade ambiental do nosso habitat, e este
se torna um impasse para os taxonomistas:
como avaliar o custo-beneficio do
conhecimento de uma espécie para a
integridade dos ecossistemas e assim da
qualidade de vida humana, levando em
consideracdo os gastos e consumos que esta
ciéncia tera para conhecer e preservar esta
espécie?

Os impasses da taxonomia sdo
econdmicos, politicos e sociais, e fogem da
esfera puramente académica. O nivel de
investigacdo da biodiversidade deve ser
definido por questdes cientificas e sociais, e
pela urgéncia das ameacas ambientais
percebidas. Neste contexto, os responsaveis
por contextualizar a biodiversidade e os
custos taxonOmicos deste inventirio ndo
deveriam ser somente os taxonomistas, mas
sim toda a comunidade esclarecida (Lana
2003). Empreender a tarefa de descrever
cada uma das espécies existentes requer uma
vasta extensdo de recursos humanos e
materiais, € isto, certamente, nao sera
problema unicamente de cientistas e
sistematas, mas sim de mais setores da
sociedade (Lana 2003).

Paradoxalmente a essa necessidade
cada vez maior por novos sistematas, o que
se v€ ¢ um numero baixo de pessoas na area
- existem cerca de 6000 bidlogos no mundo
trabalhando com sistematica (Wilson 2003;
Marques & Lamas 2006), caréncia de
estruturas e fundos para este tipo de
pesquisa. A propria comunidade cientifica
tem uma enorme culpa historica neste
processo de perda de contingente por ter, em
algum momento, desestimulado
sistematicamente as vocagdes potenciais,
vendendo (ou praticando) a imagem da
taxonomia como um conjunto  de
procedimentos estéreis e enfadonhos (Lana
2003). H4 um declinio no recrutamento dos
profissionais por causa também do pouco
prestigio da profissdo (Marques & Lamas
2006).

Sdo necessarios muitos anos de
estudo para a formacdo de um taxonomista,
0 que nado incentiva os jovens € as agéncias
financiadoras (Ebach & Holdrege 2005).
Wheeler (2004) alertou que a falta de
contingente pessoal ¢ de fundos para a
taxonomia vem sendo agravada pelos
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desvios para areas de estudos de pura
filogenia ou de novas praticas taxonomicas,
como o DNA barcoding e o Phylocode. A
despeito da verdadeira causa, essa
problematica existe e tem sido referida por
muitos estudiosos como  “‘impasse
taxondmico” (Carvalho et al. 2005, 2007).
Entretanto, essas ndo sdo as Unicas causas
do impasse atual.

Os poucos profissionais existentes
ndo estdo uniformemente distribuidos, tanto
em relagdo aos paises, quanto nos taxons
estudos. Muitas vezes profissionais de
exceléncia se aposentam e levam consigo
toda a técnica de estudo de um taxon pouco
compreendido, caso ndo tenham formado
estudantes. Outro problema diz respeito a
producdo bibliografica. Os taxonomistas
precisam de um melhor modo para publicar
seus dados (Agostini & Johnson 2002)
porque os que existem sdo em grande parte
volumosos, antigos e de acesso restrito, ndo
permitindo a indexacdo do conhecimento.
Essa dificuldade muitas vezes alcanca os
proprios taxonomistas, sendo mais um
problema fonte de produgdo de sinonimias
(Dubois 2008). Revisdes taxonOmicas, por
defini¢gdo e conseqiiéncia, possuem o0
significado  cientifico Unico para a
taxonomia: gerar e testar hipoteses
explicativas de taxons (Fitzhugh 2005,
Wheeler 2004), mas infelizmente, sdo pouco
incentivadas e difundidas, pois sdo dificeis
de serem publicadas devido ao seu tamanho.
Dessa  forma, as poucas revistas
especializadas no assunto ndo apresentam
uma boa acessibilidade do seu conteudo,
gerando um acesso limitado e elitizado aos
milhdes de espécies publicadas e suas
chaves de identificacdo.

Museus, as principais instituicdes da
taxonomia, bem como suas colegoes
cientificas, sao atualmente pouco
valorizadas. Sdo poucas as colegdes
representativas € a maioria carece de uma
satisfatoria amostragem numérica e espacial
dos taxons. Além disso, falta também
material de consumo e equipamentos para
suas adequadas manutengdes, sem contar o
problema da disponibilizagao das colecdes.
O didlogo dos museus com as universidades
e projetos de pesquisas pode ser
extremamente burocratico e demandando
muitas despesas ¢ viagens. Em paises como
o Brasil, ha falta de incentivo e
reconhecimento para a carreira de curadores
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e técnicos de museus. Em geral, esses cargos
sao ocupados por voluntarios que dividem
seus tempos com outros COMPromissos
profissionais ¢ ndo recebem treinamento
adequado. J4 em outros paises, o declinio
dos museus deve-se ao afastamento de seus
verdadeiros objetivos (colegoes e
taxonomistas) em detrimento das vontades
do capitalismo e do mundo tecnocratico
(Wheeler 2004; Ebach & Holdrege 2005).

Outros problemas sdo agravados em
paises “em desenvolvimento” e
megadiversos como o Brasil e outros da
América Latina. Assim como a globalizacao
da economia, o monopo6lio na taxonomia
pode afetar negativamente 0
desenvolvimento (cientifico) onde ¢ mais
necessario. Carvalho et al. (2005, 2007)
consideram que esses paises megadiversos
deveriam ser soberanos e ter grande parte do
lucro sobre a biodiversidade. Para estes
autores, isto dependeria de uma estrutura
legal eficiente que separasse a pesquisa
basica da biopirataria, ja que a caréncia de
tal distincao ainda ¢ um problema em alguns
desses paises. Por outro lado, empecilhos
para a liberagdo de licencas de coletas e
transporte de material bioldgico pelos
orgdos federais de licenciamento e
fiscalizagao ambiental, muitas vezes atrasam
o levantamento da biodiversidade e uma
politica demasiada parandica em relagdo aos
recursos genéticos nao permite tomadas de
decisdes por pessoas nas areas das Ciéncias
Bioldgicas.

Aprimorando a taxonomia

Muitos ecélogos e conservacionistas
consideram que os taxonomistas niao sao
capazes de prover “identidades” de espécies
de maneira eficaz para as tomadas de
decisOes urgentes na conservacao (Godfray
2002, 2007). Esta visdo sobre incapacidades
da nomenclatura biologica ¢ decorrente de
pesquisadores  que  desconhecem  o0s
procedimentos da sistematica, ignorando
ndo sO6 a taxonomia em si, mas também a
filogenia e biogeografia. Descrigdes e
hipoteses de relacionamento de novos
tdxons requerem rigor teodrico, empirico e
epistemologico, e raramente seguem um
tempo julgado apropriado para reduzir a
crise de biodiversidade. Esta falta de tempo
ndo é um “fracasso” dos sistematas, mas um
mau entendimento dos que consideram a
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taxonomia s6 um servico de nomeacao da
biodiversidade (Carvalho et al. 2005, 2007).
No que tange as praticas na biologia da
conservacao, o verdadeiro fracasso esta em
ndo conseguir conciliar de forma eficaz o
crescimento humano e a existéncia das
demais formas de vida. Infelizmente, a
taxonomia se transformou num bode
expiatorio da crise da biodiversidade.
Muitos parecem querer forjar essa ciéncia
para apressar resultados por causa dos
efeitos irreversiveis ao ambiente causado
pelo homem. Definitivamente, este ndo ¢ o
caminho.

E  reconhecida  atualmente a
deficiéncia na comunicacao entre
taxonomistas e entre estes com os demais
profissionais e o publico. Parece haver uma
necessidade urgente de um maior ¢ mais
facil acesso ao material bioldgico e a
disponibilizagdo do conhecimento gerado
para todos que necessitam. Além disso, ¢
preciso modificar a cultura da taxonomia e
aprimorar seu didlogo e alcance (Aravind et
al. 2007). Seu alcance atual ¢ claramente
inadequado para seus desafios (Wheeler et
al. 2004). A disciplina taxonomica terda que
aprimorar seu modo de difusao e aumentar
seu contingente para florescer (Godfray
2002).

Em diversos paises, algumas
iniciativas estdo sendo tomadas para tentar
reverter a situacao atual e alcancar as metas
do futuro. Projetos como Partnerships to
Enhance Expertise in Taxonomy (PEET),
Assembling the Tree of Life (AToL), The
Time Tree of Life, Revisionary Syntheses in
Systematics (RevSys), Planetary
Biodiversity Inventory (PBI), Consortium
for the Barcode of Life (CBOL),
International Barcode of Life (IBOL) e a
Encyclopedia of Life (EOL), tém como
finalidade apoiar pesquisas com grupos
animais pouco conhecidos, treinar uma nova
geracdo de taxonomistas, melhorar o acesso
geral e a promogdao de um uso mais amplo
do conhecimento mundial sobre a
biodiversidade (Wheeler 2007; Lana 2003).

No Brasil, por exemplo, alguns
projetos visam, mesmo que sem um escopo
ou vertentes propriamente taxondmicas, o
aumento do conhecimento da
biodiversidade, como o Programa Biota,
financiado pela Fapesp, o Programa
Nacional da Diversidade Biolégica, do
Ministério do Meio Ambiente e o Programa
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Nacional de Zoologia, aplicado em cursos
graduacdo e pos-graduacao (Lana 2003;
Carvalho et al., 2007). Embora estas
contribuicdes possam parecer singelas, o
Brasil ficou entre os anos de 2001 e 2006
atras apenas dos Estados Unidos em numero
de publicagdes na Zootaxa, considerado hoje
a principal revista para a publicagdo de
trabalhos taxondmicos (Carvalho et al.
2007).

O mais novo campo que esta
emergindo ¢ a taxonomia ligada a estrutura
de rede da internet, a chamada
Cybertaxonomy (Godfray 2002, Wheeler
2004, Wheeler et al. 2004, Wheeler 2007,
Wheeler 2008). Nas palavras de Wheeler
(2007): “a  taxonomia de  rede
(cibertaxonomia) abraga as  missdes
tradicionais da taxonomia de descobrir e
descrever as  espécies da  Terra,
classificando-as de acordo com suas
relacdes filogenéticas e o sistema lineano
descritivo. Inclui também como missdao uma
rede de comunicagdo entre espécimes,
especialistas, instrumentos, dados, literatura
e outros recursos de pesquisa num
observatdrio virtual de espécies”.

De acordo com os proponentes,
espécimes, fotos e imagens de suas
estruturas seriam todas disponibilizadas na
rede. Analogo ao banco de dados genéticos
GenBank, seria criado um banco de dados
de morfologia MorphoBank, aliviando em
parte os gastos e logisticas de viagens de
especialistas para consultas de exemplares.
Mas claro que pra isso ocorrer, todos os
museus e demais instituicdes de pratica
taxondmica deveriam ser revitalizados e
informatizados. Nessa mesma linha de
pensamento, Wilson (2003) propoés uma
pagina eletronica de cada espécie de
organismo na Terra, disponivel em qualquer
lugar através de um simples comando. Em
fevereiro de 2008, Paddy Patterson
disponibilizou on-line a Enciclopédia da
Vida Encyclopedia of life (EOL -
www.eol.org) (Maher 2007). A pagina
conttm o nome cientifico da espécie,
representacdes genéticas e de imagens, pelo
menos do espécime tipo e do seu ambiente,
resumindo todos os seus caracteres
diagnosticos. A pagina pode abrir bases de
dados genéticos, morfologicos, filogenéticos
e comportamentais (EthoBank), entre outros.
Cada pagina compreende um sumario de
tudo o que ¢ conhecido sobre a genética,
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filogenia, geografia, histéria natural e
evolutiva da espécie. A taxonomia ¢ a
fundacgdo, a ciéncia chave dessa enciclopédia
e com isso o processo deve acelerar a
propria ciéncia da sistematizagdo. Todo o
conhecimento sobre uma espécie pode ser
adicionado e acessado, aumentando o
didlogo entre a Biologia Comparada e a
Biologia Geral (Wilson 2003). Esta
iniciativa, abastecida pela ciber
infraestrutura, aprimora a natureza descritiva
da biologia e aumenta seu alcance.

Com este objetivo, novas iniciativas
vem surgindo. Por exemplo, no Brasil foi
lancado neste ultimo ano o @ site
CIFONAUTA, um banco de dados de
imagem contendo uma grande variedade de
fotos e videos das atividades cientificas em
biologia marinha. As imagens contém
classificacdo taxonomica, fase da vida,
habitat, e outras informagdes que permitem
navegar  intuitivamente  (Migotto &
Vellutini, 2012).

No entanto, varios problemas surgem
com uma empreitada unificadora desta
magnitude. Ela demanda altos investimentos
e podem favorecer ou surgir inimeros
conflitos de egos. A propria digitalizagao
das colegdes ¢ algo contencioso e divide
opinides de taxonomistas e
conservacionistas: o que deve ser observado
e registrado (Blackmore 2002)? Valeria a
pena disponibilizar a descoberta sem ganhar
reconhecimento? Valeria ser diluido dentro
de um corpo unificador? Como isso
aprimoraria a carreira profissional do
individuo? Infelizmente ainda ¢ melhor para
a carreira profissional publicar em
periodicos de grande fator de impacto do
que em guias de campo ou em paginas
eletronicas (Lyal & Weitzman 2004).

E necessario estar ciente também
que, apesar dos varios pontos positivos de se
acelerar os passos da taxonomia através dos
recursos da internet, com a aplicacdo de
novas e fascinantes tecnologias, ¢ desejavel
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e essencial estimular uma fundacao
crescente de taxonomistas. Para isto,
sistematas  precisam de treinamentos
tedricos, ter incentivos para o aumento no
nimero de profissionais, governantes
apresentarem propostas para um
compromisso duradouro com as antigas
colecoes de museus, ¢ o reconhecimento
pelos  politicos da importancia da
biodiversidade e que a taxonomia ¢ uma
ciéncia robusta. Sem ela, o proprio ramo da
biologia poderd ser a proxima vitima da
extingdo (Wheeler 2007; Carvalho et al.
2005).

As revolugdes tecnoldgicas e os
avangos tedricos deveriam ser sempre
conciliados e repensados para o fim a que se
destina a taxonomia: descrever e corroborar
espécies e caracteres, identificar espécies,
prover nomes e classificacdes informativas,
e continuar explorando a diversidade
biologica tanto no nivel de, quanto acima e
abaixo do nivel de espécie (Wheeler 2007;
Zhang & Shear 2007; Fitzhugh 2006b,
2008). Os consensos falham muitas vezes
porque as novas vertentes ignoram O €iXo
central de qualquer ciéncia que se propoe a
fazer taxonomia: “Taxons, incluindo os
nomes, ndo sdo meros produtos finais, eles
sao hipoteses de relagdo (isto ¢ da evolugao)
que necessitam de corroboragdo ¢ que
podem sofrer mudancas com testes futuros,
quando novos dados se fizerem disponiveis.
Como hipdteses, tdxons sdo essenciais para
estudos filogenéticos e biogeograficos, os
quais reforcam qualquer entendimento da
biodiversidade, evolu¢do e suas causas”
(Carvalho et al. 2007).

Aprimorar a informacdo e o alcance
dessa ciéncia, atualizar a cultura dos
taxonomistas com abordagens embasadas
em principios filoséficos e em novas
tecnologias, sdo atitudes essenciais para uma
nova perspectiva na taxonomia e,
consequentemente, melhor entendimento da
biodiversidade.
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