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Arrampicandosi su un ripido sentiero sopra
Morgins, nelle Alpi svizzere, il dodicenne Thomas
notò una strana creatura in bilico su un ramo. L’ani-
male, lungo circa 2 cm, era nero con numerose mac-
chie sul dorso ed un prolungamento del capo (Fig. 1)
che ricordava quello di un elefante. Sfortunatamente,
né i suoi genitori, né più tardi il suo insegnante furono
capaci di soddisfare l’appassionata curiosità di Tho-
mas di scoprire che tipo di animale aveva incontrato.
non molto tempo fa, qualsiasi insegnante avrebbe sa-
puto che si trattava di un coleottero e, se avesse avuto
un minimo interesse per la natura, probabilmente
avrebbe riconosciuto un curculionide. Oggi questo
tipo di conoscenza sta scomparendo perfino tra i bio-
logi, la cui abilità nel riconoscere le forme di vita può
essere paragonata, in molti casi, a quella di Thomas.
Si tratta di un paradosso, dato che ci sono numerose
organizzazioni e società ambientaliste attive in tutto
il mondo. Questo avviene in un momento in cui gli
effetti antropici sull’ambiente stanno raggiungendo
un punto di svolta e, quindi, noi abbiamo bisogno più
che mai di informazioni affidabili sulla biodiversità
terrestre.

Questo problema mi si è ripresentato nuova-
mente durante il lavoro svolto per la redazione del
“Catalogue of Palaearctic Coleoptera” (Löbl & Sme-
tana, 2003, 2004, 2006, 2007, 2008, 2010, 2011,
2013). Lo scopo di quel lavoro era di fornire una vi-
sione d’insieme sulla fauna paleartica dei coleotteri,
in particolare perché questi insetti sono l’ordine più
ricco di specie fra tutti gli organismi che abitano il
nostro pianeta (Slipinski et al., 2011), comprendendo
circa un quarto di tutte le specie di Metazoi cono-
sciute. L’area geografica presa in considerazione è
anche la regione biogeografica più estesa: copre
l’Europa, l’Africa a nord del deserto del Sahara, la
penisola Arabica e l’Asia, eccetto le aree tropicali a
sud della catena Himalayana e della Cina. Il lavoro,
iniziato nel 1999 e completato con la collaborazione
di 202 esperti nel maggio 2013, fornisce informa-
zioni di base sulla tassonomia e sulla distribuzione
di 18,468 generi, sottogeneri e loro sinonimi e su
170,778 specie, sottospecie e loro sinonimi. Questo
lavoro sottolineava anche i problemi che i tassonomi
incontrano e la necessità di discutere le tendenze che
attualmente ostacolano gli sforzi di inquadrare in
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grandi e diversificati gruppi animali la ricchezza
delle specie.

Ben prima che l’opera fondamentale di Linneo
fosse pubblicata (Linnaeus, 1758), i naturalisti hanno
continuamente tentato di documentare la diversità
delle forme viventi. Il compito è diventato ancor più
urgente in tempi recenti a causa delle estinzioni cau-
sate dall’implacabile pressione umana sull’ambiente
(Collins et al., 1991). Tutti gli animali sono sottoposti
a questa pressione, ma quelli di più piccole dimensioni
sono assai più ricchi di specie, sono i meno conosciuti,
e hanno un maggiore impatto sul funzionamento degli
ecosistemi (Kim, 1993). L’informazione sulla diver-
sità delle specie è raccolta in cataloghi che rappresen-
tano uno strumento fondamentale per stabilire una
nomenclatura univoca da utilizzare sia in biologia sia
nella conservazione, con importanti prospettive sotto
il profilo storico. Può sembrare strano che, nonostante
tutti gli sforzi fatti a partire dalla metà del 18 secolo,
ci sia ancora una carenza di cataloghi adeguati per
grandi gruppi di animali. Molti degli scienziati che
hanno contribuito al catalogo dei coleotteri paleartici
hanno affrontato le molte incertezze insite in questo
ambito della ricerca scientifica. Queste sono parzial-
mente legate al concetto di specie: diversamente dagli
individui, le specie sono ipotesi o entità basate sui ca-
ratteri osservati, ponderati in base alle conoscenze at-
tuali. Quali che siano i caratteri scelti, e comunque
siano usati, essi rappresentano solo una piccola fra-
zione di quelli totali, e la loro scelta dipende dalla tec-
nologia, dai metodi e dalle tradizioni nel campo della
ricerca attualmente disponibili. Di conseguenza, lo
studio della biodiversità non è una successione lineare

di specie nuove per la scienza, scoperte e denominate,
come talvolta si è ritenuto, ma una serie di concetti,
rivalutazioni e correzioni che evolvono continua-
mente. I tassonomi che definiscono e classificano le
specie trascorrono più tempo a trattare dati di lettera-
tura che a pubblicare nuove scoperte. Essi devono co-
noscere a fondo il vasto patrimonio di informazioni
rilevanti pubblicato in varie lingue e in decine di mi-
gliaia di documenti, molti dei quali non sono facil-
mente e immediatamente disponibili. Inoltre, il loro
lavoro è ostacolato dagli imprevisti effetti collaterali
derivanti dalla attuale politica e gestione della ricerca
scientifica.

La stima della diversità in gruppi tassonomici
ricchi di specie richiede studi di lungo termine come
le revisioni tassonomiche, le liste faunistiche e i cata-
loghi. Questo lavoro spesso si concretizza in corposi
contributi, come il nuovo catalogo dei coleotteri pale-
artici, contributi che generalmente vengono pubblicati
con modalità che li escludono dagli attuali strumenti
di valutazione scientifica bibliometrica. Questo pro-
blema è già stato evidenziato molte volte (e.g. Shubert,
2002, Lawrence, 2007, Calver, 2013) e in alcuni set-
tori scientifici si può configurare una situazione com-
parabile a quella della genetica nella ex Unione
Sovietica, soppressa negli anni ’50 perché considerata
incompatibile con l’ideologia dominante. Attualmente,
molti specialisti devono far fronte ad una tendenza
verso la soluzione di problemi che si possono risolvere
in un breve periodo per realizzare punteggi più alti
nella valutazione della loro attività scientifica (Shu-
bert, 2002). Così, lavori di ampio respiro, per quanto
siano preziosi se confrontati con i progetti di breve ter-
mine che portano a rapidi risultati, possono essere
svantaggiosi per la carriera professionale a causa del-
l’impegno di lungo termine che comportano per otte-
nere risultati significativi. Dedicare una parte della
vita professionale ad acquisire una competenza tasso-
nomica e a studiare grandi collezioni di animali scar-
samente conosciuti può diventare controproducente
per la carriera, particolarmente in molte Università che
quasi escludono simili obiettivi dai lori programmi di
ricerca (Klausnitzer, 2010). Tra gli autori del Catalogo
dei coleotteri solo il 60% sono, o erano, tassonomi
professionisti, mentre gli altri sono cosiddetti “dilet-
tanti” o “amatori”.

Una predilezione per i numeri e la tecnologia
è evidente in numerosissimi studi sulla biodiversità e
l’ecologia, che rinunciano all’identificazione formaleFig 1. Il Curculionide rinvenuto.
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delle specie tramite competenze tassonomiche e, in-
vece, usano una identificazione delle specie da parte
di non esperti basata su numeri (Basset et al., 1992) e
su brevi sequenze molecolari trattate alla stregua di un
codice a barre. Questi numeri costituiscono mere con-
getture semplicistiche. Termini apparentemente scien-
tifici come “morfospecie” e “riconoscibile” o “unità
tassonomiche operative” sono eufemismi usati per na-
scondere il loro basso grado di affidabilità. Molte spe-
cie sono variabili e possono essere ripartite in
numerosi taxa, mentre altre sono molto simili fra loro
e non è possibile distinguerle e separarle senza l’uti-
lizzazione di caratteri specie-specifici, che spesso ri-
chiedono dissezioni e osservazioni con adeguati
strumenti. nondimeno, gli errori finali di ordinamento
possono eccedere il 100% (Krell, 2004). I tassonomi
specialisti sono lontani dall’essere perfetti e possono
identificare il materiale solo in relazione allo stato at-
tuale delle conoscenze. In particolare, essi possono
non distinguere le specie criptiche. Tuttavia, essi for-
niscono informazioni che sono ben lungi dall’essere
semplici ipotesi. Le tecnologie molecolari utilizzate
per valutare il numero delle specie nei campioni sono
considerate più affidabili dello smistamento effettuato
da non esperti, e più efficaci del lavoro degli esperti
(Jin et al., 2013). non c’è niente di intrinsecamente
sbagliato nei numeri e nelle tecnologie, ma esse de-
vono essere applicate e interpretate in un modo appro-
priato. La maggiore preoccupazione è che gli aspetti
qualitativi siano spesso scartati indipendentemente dai
mezzi utilizzati. Specie stenotope e/o stenoecie pos-
sono essere importanti, ma non essere rilevate con ap-
procci meramente numerici. In aggiunta, l’approccio
quantitativo può portare a concentrarsi sul monitorag-
gio della biodiversità di insetti (come le mosche della
frutta o i coleotteri coprofagi) che sono più facilmente
campionabili attraverso l’utilizzazione di trappole in
aree campione (Ji et al., 2013), sebbene questi insetti
possano essere stati attratti da aree molto distanti, o
possano essere associati a fenomeni di antropizza-
zione. Paradossalmente questi studi possono essere
ben supportati economicamente, nonostante non siano
idonei per lo studio di specie rare, o comunque non
abbondanti.

Una fiducia eccessiva nei progetti globali,
come Integrated Taxonomic Information System, Glo-
bal Biodiversity Information Facility, Catalogue of
Life e Global Taxonomy Initiative, comporta un con-
sumo di risorse che potrebbero essere meglio investite

nella ricerca tassonomica. Sebbene questi progetti ri-
vestano un certo interesse pubblico e possano accre-
scere l’accesso all’informazione tassonomica, essi non
controbilanciano le conseguenze negative sul finan-
ziamento dei progetti tassonomici tradizionali. Il Ca-
talogue of Life sembra essere sintomatico dei problemi
che comporta un approccio dall’alto verso il basso.
Esso elenca i nomi delle specie e delle sottospecie con
l’autore e l’anno di pubblicazione, ma questi dati sono
utili per i tassonomi solo se affidabili e completi. nella
versione attuale, il Catalogue of Life contiene nume-
rosi errori, è largamente incompleto per molti gruppi
di animali ed è spesso fallace (Löbl & Leschen, 2013).

Il Barcoding (metodo del codice a barre) è stato
introdotto per affrontare la carenza di esperti tasso-
nomi capaci di fornire identificazioni certe e per il nu-
mero costantemente crescente di campioni non
identificati provenienti da studi ecologici e ambientali.
Il metodo è basato sull’idea che un singolo gene pre-
sente in tutti gli animali possa caratterizzare ogni spe-
cie e così possa servire per identificarla, una volta che
le sequenze molecolari del gene siano presenti in una
banca dati. L’affascinante semplicità di questo con-
cetto ha ricevuto una vasta attenzione e ha condotto al
progetto globale Bar Code of Life Data System e ad
altri progetti locali. Il metodo del codice a barre è ri-
tenuto valido anche per individuare specie non ancora
descritte, sebbene i musei siano già pieni di specie
nuove e non descritte (Gould, 1993), alcune delle quali
sono in attesa di essere studiate da più di un secolo.
Per esempio, il progetto Barcoding Bavarian Biodi-
versity fornisce codici per il 30% delle specie cono-
sciute che si trovano in Baviera e, secondo alcune
stime (Haszprunar, 2013), dovrebbe rendere possibile
l’identificazione del 95% degli esemplari campionati
una volta che la metà delle specie presenti in Baviera
siano state codificate con un codice a barre.

I dati molecolari sono utili in molti campi,
come nello studio della dieta attraverso l’analisi del
contenuto stomacale (Klimaszewski et al., 2013),
nell’identificazione di larve (Sewel, 2006), di specie
criptiche (e.g. Burns et al., 2008) e nelle analisi filo-
genetiche (e.g. Short & Fikacek, 2013).

Un esame più accurato della situazione rivela,
in ogni caso, che il metodo del codice a barre, concen-
trandosi su una fauna locale già ben conosciuta come
quella bavarese fornisce in larga misura solo uno stru-
mento aggiuntivo per l’identificazione di specie che
sono comuni, largamente distribuite, molte delle quali
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riconoscibili anche ad occhio nudo, spesso facilmente
identificabili con strumenti tradizionali che non richie-
dono tecnologie complesse e costose. Progetti simili
avviati in paesi europei come l’Austria, la Germania,
i Paesi Bassi e la Svizzera sono quindi ampiamente ri-
dondanti. Mentre i tradizionali strumenti di identifi-
cazione e i dati a loro associati forniscono
generalmente una grande quantità di informazioni sui
caratteri morfologici, sulla biologia, sulle preferenze
di habitat, sulle relazioni con l’ospite e sulla distribu-
zione delle specie identificate e di altri taxa, i codici a
barre forniscono una gamma limitata di informazioni.
Le immagini di esemplari-campione (voucher speci-
mens), mostrate sui siti web, sono spesso non infor-
mative e le mappe, che dovrebbero mostrare la
distribuzione delle rispettive specie, sono spesso gros-
solanamente incomplete. Inoltre, l’approccio tradizio-
nale è preferibilmente olistico e spesso porta ad una
serie di nuove scoperte, mentre l’uso dei codici a
barre, comunque usato in combinazione con l’approc-
cio tradizionale, fornisce al massimo solo nomi di spe-
cie, a meno che non segnali anche potenziali specie
criptiche. Una questione più importante riguarda il
fatto che i codici a barre possono essere specie-speci-
fici in alcuni animali, ma non discriminanti in altri
(Meier et al., 2006) e il metodo è ben lungi dall’essere
universalmente accettato (Lipscomb et al., 2003; Will
& Rubinoff, 2004; yeates et al., 2011; Taylor & Har-
ris, 2012). nel frattempo le risorse vengono indirizzate
verso l’uso dei codici a barre in alcune istituzioni, in-
cluse università e musei. Questo riduce l’insieme delle
competenze disponibili per identificare campioni di

specie scarsamente conosciute, e favorisce l’attuale
epoca buia della modernità degli studi sulla diversità
di gran parte della fauna mondiale.

La sottovalutazione e/o gli equivoci della tas-
sonomia tradizionale portano ad un circolo vizioso in
cui crescono l’esigenza e lo sviluppo di strumenti al-
ternativi, e i sostegni dati a questi strumenti impedi-
scono agli sforzi di rispondere alle esigenze. Poiché
solo una solida tassonomia è alla base di dati validi
sulla diversità delle forme di vita esistenti, un cambia-
mento di questa logica è doveroso. Ciò che è necessa-
rio è un po’ di comprensione e buona volontà da parte
dei decisori che distribuiscono le risorse pubbliche. I
primi passi operativi ed efficaci dovrebbero partire da
una valutazione della biodiversità basata sulla ricerca
intrapresa dai tassonomi, piuttosto che su una cono-
scenza basata sui nuovi modelli e su valutazioni
grezze e inverificabili e da uno spostamento delle prio-
rità dalla meta-analisi e dalla metodologia dei codici
a barre verso studi veramente esaustivi delle specie e
della loro diversità.
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