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Informacja z przebiegu obrad Senatu UR

w dniu 22 czerwca 2016 r.

Rektor poinformowal, ze:

w okresie od ostatniego posiedzenia Senatu zmarta Pani Grazyna Tarko — emerytowany pracownik Wydziatu Le$nego UR;

zostal uhonorowany ,,medalem 200-lecia” przyznawanym osobom zastuzonym dla SGGW;

do 31 maja br. ze wszystkich wydzialéw UR zgloszono kandydatéw na czlonkéw Centralnej Komisji do Spraw Stopni i Tytuléw
na kadencje 2017-2020;

w dniach 3-4 czerwca 2016 r. uczestniczyt w posiedzeniu KRASP, podczas keérego zostal wybrany na funkcje przewodniczacego
Konferencji Rektoréw Uczelni Rolniczych i Przyrodniczych na kadencje 2016-2020;

4 czerwcea odbyt si¢ Rektorski Dzient Dziecka;

w dniach od 3-5 czerwca 2016 r. pod hastem Bo z owadami nigdy nie wie sig odbyly sie XVI Ogélnopolskie Dni Owada.

Senat pozytywnie zaopiniowal:

zatrudnienie dra hab. inz. Jana Banasia na stanowisku profesora nadzwyczajnego w Zaktadzie Urzadzania Lasu, Geomatyki i Ekono-
miki Lesnictwa Instytutu Zarzadzania Zasobami Le$nymi;

ponowne zatrudnienic prof. dra hab. inz. arch. Bohdana Cherkesa na stanowisku profesora nadzwyczajnego w Katedrze Gospodarki
Przestrzennej i Architekeury Krajobrazu;

ponowne zatrudnienie prof. dra hab. inz. Krzysztofa Gawronskiego na stanowisku profesora zwyczajnego w Katedrze Gospodarki
Przestrzennej i Architektury Krajobrazu;

ponowne zatrudnienie prof. dra hab. inz. Krzysztofa Ostrowskiego na stanowisku profesora zwyczajnego w Katedrze Melioracji
i Ksztaltowania Srodowiska;

ponowne zatrudnienie prof. dra hab. inz. Wlodzimierza Sady na stanowisku profesora zwyczajnego w Zaktadzie Zywienia Roslin

Instytutu Biologii Roélin i Biotechnologii.

Senat powotfal kierunek studiéw o profilu ksztalcenia ogélnoakademickim Biologia stosowana i okreslit planowane efekty ksztalcenia

dla studiéw I stopnia (licencjackie) i IT stopnia (magisterskie) studiéw stacjonarnych od roku akademickiego 2017/2018 na Wydziale Hodow-

li i Biologii Zwierzat Uniwersytetu Rolniczego im. Hugona Koltataja w Krakowie.

Senat zatwierdzil zmiang Uchwaty Senatu nr 59/2012 z dnia 29 czerwca 2012 r., zmienionej uchwaly nr 18/2016 z dnia 26 lutego 2016 r.

w sprawie okreslenia planowanych efektéw ksztalcenia dla kierunkéw oraz pozioméw i profili ksztalcenia.

Senat przyjal:

sprawozdanie Kanclerza z wykonania powierzonych mu zadan za ostatni rok;
sprawozdanie z dziatalnosci Biblioteki Gléwncj Uniwersytetu Ro[niczego w Krakowie za 2015 r.;
sprawozdania z dziatalnosci Senackich Komisji za okres kadencji 2012-2016;

informacje Senackiej Komisji ds. Oceny Kadr o przeprowadzonej w roku 2016 ocenie nauczycieli akademickich.

Senat uchwalil plan rzeczowo-finansowy na 2016 r.

Senat przeznaczyl dodatkowe $rodki na zwigkszenie wynagrodzen Rektora, Prorektoréw i Dziekanéw Uczelni.

Oryginal protokotu wraz z zatacznikami znajduje si¢ w Biurze Rektora Uniwersytetu Rolniczego w Krakowie



Uroczyste wreczenie aktow nominacyjnych
na kadencje 2016-2020

Krakow, 22 czerwca 2016 r.

Po zakonczeniu ostatniego w kadendji
2012-2016 posiedzenia Senatu UR, w Sali
Senackiej odbyta si¢ uroczystos¢ stanowiaca
dopetnienie wyboru Wiadz Uczelni. Uczest-
niczyli w niej przedstawiciele Uczelnianej
Komisji Wyborczej oraz nominaci, ktérzy
odebrali z rak prof. dr. hab. inz. Krzysz-
tofa Gawronskiego — przewodniczacego
Uczelnianej Komisji Wyborczej doku-
ment potwierdzajacy elekcje. Po powitaniu
przewodniczacy poinformowal, ze zgodnie
z przepisami prawa wybory trwaly od grud-
nia 2015 do kwietnia 2016 roku. Na spotka-
niu w dniu 14 czerwca 2016 r. Komisja pod-
sumowala je i uznata za wazne.

Po ceremonii wreczenia glos zabral JM
Rektor profesor Wlodzimierz Sady, ktéry
zlozyl gratulacje wszystkim wybranym oraz
podkreslil, ze jest to wyraz wielkiego zaufa-
nia ze strony Spofeczno$ci uniwersyteckiej.
Przypomnial réwniez zebranym, iz przed
wiadzami Uczelni cigzka praca, ktdra nalezy
pojmowa¢ jako stuzbe. Uroczystosé zakon-

czyly zyczenia udanych wakacji.

Spotkanie rozpoczql profesor Krzysztof

Gawrotiski — przewodniczgcy Uczelnianej

Komisji Wyborczej

Uczelni

o
o
>
N
N

Lista nominatow:
© JM Rektor Uniwersytetu Rolniczego im. Hugona Koltataja: prof. dr hab. inz. Wtodzimierz Sady
® Kolegium Rektorskie: prof. dr hab. inz. Florian Gambus — Prorektor ds. Nauki i Wspdtpracy
z Zagranica, prof. dr hab. inZ. Krzysztof Ostrowski — Prorektor ds. Organizacji i Rozwoju
Uczelni, dr hab. inz. Sylwester Tabor, prof. UR - Prorektor ds. Dydaktycznych i Studenckich
o Wtadze dziekanskie i prodziekani
 Wydziat Rolniczo-Ekonomiczny:
prof. dr hab. inz. Andrzej Lepiarczyk - dziekan, prof. dr hab. inz. Barbara Filipek-Mazur
— prodziekan ds. nauki i wspotpracy, prof. dr hab. inz. Bogdan Kulig — prodziekan ds. kierunkow:
Rolnictwo, Ochrona Srodowiska, Biogospodarka, Jakos¢ i Bezpieczeristwo Srodowiska,
dr hab. inz. Andrzej Krasnodebski — prodziekan ds. kierunkow: Zarzadzanie i Ekonomia
o Wydziat Le$ny:
dr hab. inz. Marcin Pietrzykowski — dziekan, dr hab. inz. Jarostaw Socha - prodziekan ds.
nauki i rozwoju, dr hab. inZ. Krzysztof Stowinski — prodziekan ds. studentow
® Wydziat Hodowli i Biologii Zwierzat:
prof. dr hab. inz. Czestaw Klocek — dziekan, dr hab. inz. Pawet Nosal - prodziekan ds.
organizacji i rozwoju, prof. dr hab. inZ. Andrzej Sechman - prodziekan ds. dydaktycznych
i studenckich
o Wydziat Inzynierii Srodowiska i Geodezji:
prof. dr hab. inz. Krzysztof Gawronski — dziekan, dr inz. Andrzej Bogdat - prodziekan

ds. studiow stacjonarnych na kierunkach: Inzynieria Srodowiska oraz InZynieria i Gospodarka

Wodna, dr hab. inZ. Leszek Ksiazek — prodziekan ds. studidw stacjonarnych na kierunku
Architektura Krajobrazu i studiow niestacjonarnych oraz spraw ogéinych, dr hab. inz. Jacek
Pijanowski — prodziekan ds. studiéw stacjonarnych na kierunkach: Geodezja i Kartografia
oraz Gospodarka Przestrzenna
e Wydziat Biotechnologii i Ogrodnictwa:
prof. dr hab. inz. Stanistaw Mazur - dziekan, dr hab. inz. Iwona Domagaia-Swiatkiewicz
— prodziekan ds. studenckich i dydaktycznych, prof. dr hab. inz. Dariusz Grzebelus
— prodziekan ds. nauki i wspotpracy
® Wydziat Inzynierii Produkcji i Energetyki:
prof. dr hab. inz. Stawomir Kurpaska - dziekan, dr hab. inz. Urszula Malaga-Tobota
— prodziekan ds. dydaktycznych i studenckich, dr hab. inz. Stawomir Francik
— prodziekan ds. organizacji i wspotpracy
o Wydziat Technologii Zywnosci:
dr hab. inz. Agnieszka Filipiak-Florkiewicz — dziekan, dr hab. Aleksandra Duda-Chodak
— prodziekan ds. dydaktycznych i studenckich, prof. dr hab. inz. Jacek Domagata
- prodziekan ds. dydaktycznych i studenckich, prof. dr hab. inz. Krzysztof Zyta
— prodziekan ds. nauki i wspotpracy



Wystawa prac absolwentki Architektury Krajobrazu
mgr inz. arch. kraj. Anny Adamczyk-Wiraszki
w Urzedzie Miasta Krakowa

Krakow, 15-30 kwietnia 2016 r.

W Holu Kamiennym Urz¢du Miasta Kra-
kowa prezentowana byla wystawa prac
absolwentki  Architektury — Krajobrazu
mgr inz. arch. kraj. Anny Adamczyk
- Wiraszki: Wioski Swiata ojcéw Sale-

gjandw w projekcie koncepcyjnym Anny
Adamczyk-Wiraszki. Honorowy patronat
nad wystawa objeli: ks. kardynal Stani-
slaw Dziwisz, prof. Jacek Majchrowski
- prezydent Miasta Krakowa; Bogustaw
Ko$mider — przewodniczacy Rady Miasta
iJM Rektor UR prof. Wlodzimierz Sady.
W obecnoéci wlodarzy Krakowa oraz za-
proszonych gosci otwarcia wystawy doko-
nal Bogustaw Kosmider. W dalszej czedci
dr hab. inz. Wojciech Przegon, prof. UR
przedstawil sylwetke autorki, podkreslajac
jej wyjatkowa pracowito$¢ jako studentki
oraz dojrzaly warsztat architekta krajobra-
zu czego potwierdzeniem jest projekt re-
kompozycji parku o wyjatkowych walorach
kulturowo-edukacyjnych.

Warto przypomnie¢, Ze Anna Adam-
czyk-Wiraszka w 2014 r. obronila z wy-
réznieniem dyplomows prace magisterska:
Projekt  koncepcyjny  rekompozycji  Parku
Edukacji Globalnej <Wioski Swiata> w Kra-
kowie. W 2015 r. ukazal si¢ Jej album, w je-
zyku polskim, angielskim i wloskim: Od idei
do realizacji — projekt koncepcyjny rekom-
pozycji Parku Edukacji Globalnej <Wioski
Swiata> w Krakowie. W tym tez roku otrzy-
mata Nagrode Miasta Krakowa w dziedzi-
nie kultura i sztuka za prace magisterska.
Wystawa prezentowala osiagniecia naszej

Absolwentki szerokiemu gronu odbiorcéw.

Jest tez przykladem wzorowo prowadzonego
procesu edukacyjnego. Od lewej: dr hab. inz. Wojciech Przegon, prof- UR, Anna Adamczyk-Wiraszka,
Redakcja  Bogustaw Kosmider



~Nature Genetics” opublikowat artykut opisujacy
petne odczytanie sekwencji genomu marchwi
— sukces miedzynarodowego zespotu badawczego

9 maja 2016 r.

W czasopi$émie Nature Genetics ukazal si¢
artykut opisujacy petne odczytanie sekwen-
¢ji genomu marchwi oraz wyjasnienie hi-
storii ewolucji tego gatunku i genetycznych
determinant warunkujgcych  akumulacje
karotenoidéw — pomaranczowych i zéttych
barwnikéw roslinnych o duzym znaczeniu
prozdrowotnym. W genomic marchwi zi-
dentyfikowano ponad 32 tysiace genéw. Od-
czytanie sckwencji dodatkowych 35 przed-
stawicieli réznych  populacji  marchwi
uprawnej i dzikiej pozwolilto na lepsze zrozu-
mienie procesu udomowienia tego gatunku.

Autorami artykulu jest ponad 20. na-
ukowcéw z wielu instytucji naukowych
z USA, Chin Wtoch, Hiszpanii, Argentyny,
Turdji, a takze czteroosobowy zespét bada-
czy Uniwersytetu Rolniczego w Krakowie
pod kierunkiem prof. dr. hab. inz. Dariu-
sza Grzebelusa (Instytut Biologii Roslin
i Biotechnologii, Wydzial Biotechnologii
i Ogrodnictwa). Koordynatorem calego
projektu byl prof. Philipp W. Simon z Uni-
wersytetu Stanowego Wisconsin i USDA-
-ARS, od wielu lat blisko zwiazany réwniez
z nasza Uczelnig. W roku 2003 otrzymal
on doktorat honoris causa naszego Uniwersy-
tetu, a do dzisiaj pracownicy Wydziatu Bio-
technologii i Ogrodnictwa we wspdlpracy
z prof. Simonem opublikowali ponad 20 ar-
tykutéw naukowych dotyczacych marchwi
w wielu wiodacych czasopismach nauko-
wych z zakresu biologii roslin i ogrodnictwa.

Opisywane w publikacji badania maja
charakter badan podstawowych i pozwo-
lity okresli¢ podstawy waznych proceséw
biologicznych. Polska cz¢$¢ badan byta fi-
nansowana w ramach projektu badawczego:

Strukturalna i funkcjonalna analiza rejonu

genomu marchwi (Daucus carota L.) rézni-
cujgcego formy dzikie i uprawne w programie
OPUS Narodowego Centrum Nauki. Nale-
zy jednak podkresli¢ potencjal, wynikajacy
z poznania sekwencji genomu marchwi, dla
bardziej efektywnego doskonalenia gene-
tycznego nowych odmian. Hodowla roslin
uprawnych w ostatnim czasie jest coraz sil-
niej wspomagana analizami molekularnymi.

Mozna mie¢ nadziejg, ze uzyskane
wyniki pozwolg na szersze wspomozenie
prac zwiazanych z hodowla marchwi, réw-
niez w programach hodowli prowadzonych
w polskich spétkach hodowlano-nasiennych.

Publikacjaartykutu naukowego stanowi
duze osiagnigcie zespotu oraz ukoronowanie

wieloletnich wysitkéw udokumentowanych

Nature Genetics to jedno z najwazniejszych

czasopism naukowych z dziedziny genetyki
(IF2014=29,352), publikujace artykuty

o0 najwyzszej jakosci z zakresu genetyki

i genomiki cztowieka i innych organizméw,
dotyczace m.in. gendw odpowiedzialnych
za choroby, genetyki nowotworéw, geno-
miki rolniczej, genetyki rozwoju, regulacji
ekspresji gendw, genomiki farmakologicznej
i ewolucji genoméw.

weze$niejszymi  pracami w  czasopismach
o nizszym wspélezynniku wplywu.
Zapraszamy do zapoznania si¢ z pelna
wersja artykulu na kolejnych stronach
Biuletynu.
Redakcja
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A high-quality carrot genome assembly provides
new insights into carotenoid accumulation and asterid

Massimo lorizzo!12, Shelby Ellison', Douglas Senalik!:2, Peng Zeng?, Pimchanok Satapoomin', Jiaying Huang?,
Megan Bowman, Marina Iovene®, Walter Sanseverino®, Pablo Cavagnaro’*$, Mehtap Yildiz®, Alicja Macko-Podgérni'®,
i , Hamid Ashrafi! 12, Zhijun Zheng®, Shifeng Cheng?,

We report a high-quality chromosome-scale assembly and analysis of the carrot (Daucus carota) genome, the
first sequenced genome to include a comparative evolutionary analysis among members of the euasterid Il clade.

i idizati ing after the divergence of carrot from members of the
Asterales order, clarifying the evolutionary scenario before and after radiation of the two main asterid clades. Large- and
small-scale linage-specific duplications have contributed to the expansion of gene families, including those with roles
in flowering time, defense response, flavor, and pigment accumulation. We identified a candidate gene, DCAR_032551,
that conditions carotenoid accumulation (¥) in carrot taproot and is coexpressed with several isoprenoid biosynthetic

@4 ©2016 Nature America, Inc. All rights reserved.

genes. The primary mechanism regulating carotenoid accumulation in carrot taproot is not at the biosynthetic level.

We hypothesize that DCAR_032551 regulates upstream photosystem development and functional processes, including

photomorphogenesis and root de-etiolation.
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A high-quality carrot genome assembly provides
new insights into carotenoid accumulation and asterid
genome evolution

Massimo Iorizzo!>12, Shelby Ellison!, Douglas Senalik!-2, Peng Zeng?, Pimchanok Satapoomin!, Jiaying Huang?,
Megan Bowman?, Marina Iovene®, Walter Sanseverino®, Pablo Cavagnaro”-8, Mehtap Yildiz’, Alicja Macko-Podgérni!®,
Emilia Moranskal?, Ewa Grzebelus!?, Dariusz Grzebelus!?, Hamid Ashrafi!l:12, Zhijun Zheng?, Shifeng Cheng?,
David Spooner!-2, Allen Van Deynze!! & Philipp Simon!-2

We report a high-quality chromosome-scale assembly and analysis of the carrot (Daucus carota) genome, the

first sequenced genome to include a comparative evolutionary analysis among members of the euasterid Il clade.

We characterized two new polyploidization events, both occurring after the divergence of carrot from members of the
Asterales order, clarifying the evolutionary scenario before and after radiation of the two main asterid clades. Large- and
small-scale lineage-specific duplications have contributed to the expansion of gene families, including those with roles
in flowering time, defense response, flavor, and pigment accumulation. We identified a candidate gene, DCAR_032551,
that conditions carotenoid accumulation (Y) in carrot taproot and is coexpressed with several isoprenoid biosynthetic
genes. The primary mechanism regulating carotenoid accumulation in carrot taproot is not at the biosynthetic level.

We hypothesize that DCAR_032551 regulates upstream photosystem development and functional processes, including

photomorphogenesis and root de-etiolation.

Carrot (Daucus carota subsp. carota L.; 2n = 2x = 18) is a globally
important root crop whose production has quadrupled between 1976
and 2013 (FAO Statistics; see URLs), outpacing the overall rate of
increase in vegetable production and world population growth (FAO
Statistics; see URLSs) through development of high-value products for
fresh consumption, juices, and natural pigments and cultivars adapted
to warmer production regions!.

The first documented colors for domesticated carrot root were
yellow and purple in Central Asia approximately 1,100 years ago®?3,
with orange carrots not reliably reported until the sixteenth century in
Europe®?. The popularity of orange carrots is fortuitous for modern con-
sumers because the orange pigmentation results from high quantities
of alpha- and beta-carotene, making carrots the richest source of pro-
vitamin A in the US diet®. Carrot breeding has substantially increased
nutritional value, with a 50% average increase in carotene content in
the United States as compared to 40 years ago®. Lycopene and lutein
in red and yellow carrots, respectively, are also nutritionally important

carotenoids, making carrot a model system to study storage root
development and carotenoid accumulation.

Carrot is the most important crop in the Apiaceae family, which
includes numerous other vegetables, herbs, spices, and medicinal
plants that enhance the epicurean experience’, including celery, pars-
nip, arracacha, parsley, fennel, coriander, and cumin. The Apiaceae
family belongs to the euasterid II clade, which includes important
crops such as lettuce and sunflower®. Genome sequences of euasterid
I species have been reported, but only two genomes®!? have been
published among the other euasterid II species.

Here we report a high-quality genome assembly of a doubled-
haploid orange carrot, characterization of the mechanism controlling
carotenoid accumulation in storage roots, and the resequencing of
35 accessions spanning the genetic diversity of the Daucus genus. Our
comprehensive genomic analyses provide insights into the evolution of
the asterids and several gene families. These results will facilitate bio-
logical discovery and crop improvement in carrot and other crops.
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RESULTS

Genome sequencing and assembly

An orange, doubled-haploid, Nantes-type carrot (DH1) was used for
genome sequencing. We used BAC end sequences and a newly devel-
oped linkage map with 2,075 markers to correct 135 scaffolds with
one or more chimeric regions (Supplementary Figs. 1 and 2, and
Supplementary Note).

The resulting v2.0 assembly spans 421.5 Mb and contains 4,907
scaffolds (N50 of 12.7 Mb) (Table 1), accounting for ~90% of the
estimated genome size (473 Mb; Supplementary Table 1)!!. The
scaftig N50 of 31.2 kb is similar to those of other high-quality genome
assemblies such as potato!? and pepper!3. About 86% (362 Mb) of the
assembled genome is included in only 60 superscaffolds anchored
to the nine pseudomolecules (Supplementary Table 2). The longest
superscaffold spans 30.2 Mb, 85% of chromosome 4.

In mapping of unassembled Illumina reads against the assembled
genome, 99.7% of the reads aligned (Supplementary Table 3), suggest-
ing that the unassembled fraction of the carrot genome (~10%) likely
consists of assembled duplicated sequences. No substantial sequence
contamination was detected (Supplementary Fig. 3). In mapping
of carrot ESTs!4, genes identified from transcriptome analysis in 20
unique DH1 tissue types, and 248 ultraconserved genes from the Core
Eukaryotic Genes!® data set, ~94%, 98%, and 99.9% aligned to the car-
rot genome assembly, respectively, demonstrating that the assembly
covers the majority of gene space (Supplementary Tables 4-6).

Mapping of 99.9% of 454 paired-end reads and 95.6% of paired-end
BAC reads, within their estimated fragment lengths (Supplementary
Table 7), confirmed an accurate assembly. A linkage map including
394 markers aligned with high collinearity to 36 superscaffolds (cov-
ering 343.5 Mb) demonstrates correct ordering and orientation of
these superscaffolds (Supplementary Figs. 4 and 5).

Cytological evaluations using subtelomeric BAC clones and a telo-
meric probe indicated that the assembly extends into telomeric and
subtelomeric regions, further supporting the high physical coverage
of the carrot genome assembly (Fig. 1 and Supplementary Fig. 6).

Together, the assembly statistics and corroborating evaluations
demonstrate that the assembly achieved standard parameters of high
quality'®. On the basis of genome coverage and length of sequence
contiguity, the carrot genome assembly is one of the most complete
genomes reported (Supplementary Table 8).

Genome characterization

Carrot coding regions, tandem repeats, and mobile elements were
characterized to evaluate the structural and functional features
contributing to carrot evolution (Supplementary Note). Repetitive
sequences accounted for 46% of the genome assembly (Table 1), of
which 98% (193.7 Mb) were annotated as transposable elements (TEs)
(Supplementary Table 9). Class II TEs accounted for 57.4 Mb—a
greater amount of the genome than in similarly sized plant genomes,
including rice (48 Mb)!7. Given the abundance of class II TEs, we
studied the evolution and distribution of insertion sites for two
miniature inverted-repeat transposable element (MITE) class II
families, Tourist-like Krak!'® and Stowaway-like DcSto'®. The expan-
sion of DcSto elements was characterized by multiple amplification
bursts (Supplementary Fig. 7). Over 50% of DcSto and Krak inser-
tion sites were located near (<2 kb away from) or inside predicted
genes. However, no evidence was found to support their preferential
insertion in genic regions (Supplementary Fig. 8), supporting the
hypothesis that the impact of DNA transposons on gene function
and genome evolution may reflect the interplay of stochastic events
and selective pressure?°.

Table 1 Statistics of the carrot genome and gene prediction

Number Size
Assembly feature
Estimated genome size 473 Mb
Assembled sequences (>500 bp) 4,826 421.5 Mb
N50 12.7 Mb
Superscaffolds 89 382.3 Mb
N50 superscaffold 13.4 Mb
Longest superscaffold 30.2 Mb
Remaining scaffolds 3,379 37.2 Mb
N50 scaffolds 64.5 kb
Remaining contigs 1,409 1.9 Mb
Scaftigs 30,938 386.8 Mb
N50 scaftigs 31.2 kb
Anchored sequences 60 361.1 Mb
Anchored and oriented sequences 50 353 Mb
GC content 34.8%
Genome annotation
Total repetitive sequence 193.7 Mb
Gene models 32,113 108.2 Mb
Genes in pseudomolecules 30,824 (96.0%)
Noncoding RNAs 1,386 188.9 kb

Tandem repeat-rich regions create a technical challenge to genome
assembly?!. By using RepeatExplorer?? and cytology, we identified
four major tandem repeat families accounting for ~7% of the DH1
genome and traced their evolutionary history in the Daucus genus
(Supplementary Table 10). These tandem repeats included the carrot
centromeric satellite Cent-Dc (CL1)?? and three new tandem repeats
(CL8, CL80, and CL81). In DH1 and related species, 39- to 40-bp
Cent-Dc monomers were organized in a higher-order repeat structure
(Supplementary Fig. 9). Daucus species distantly related to carrot
were enriched for the CL80 repeat, which occupied most subtelomeric
and pericentromeric regions (Fig. 1 and Supplementary Fig. 10).
Conversely, the carrot CL80 sequence was associated with a knob on
chromosome 1. Because Cent-Dc and CL80 were detected in mem-
bers of the divergent Daucus clades (Daucus I and II), we hypothesize
that their origin predates the estimated divergence of the two clades
~20 million years ago?*. After Daucus radiated, these repeat families
presumably underwent differential expansion and shrinkage of their
repeat arrays and structural reorganization of monomers.

In assembly v1.0 gene annotation, 32,113 genes were predicted
(Table 1 and Supplementary Note), of which 79% had substantial
homology with known genes (Supplementary Tables 11 and 12).
The majority (98.7%) of gene predictions had supporting cDNA
and/or EST evidence (Supplementary Table 13), demonstrating the
high accuracy of gene prediction. Relative to five other closely related
genomes, carrot was enriched for genes involved in a wide range of
molecular functions (Supplementary Table 14). We also identified
564 tRNAs, 31 rRNA fragments, 532 small nuclear RNA (snRNA)
genes, and 248 microRNAs (miRNAs) distributed among 46 families
(Fig. 1 and Supplementary Table 15).

Carrot diversity analysis

To evaluate carrot domestication patterns, we resequenced 35 car-
rot accessions, representative D. carota subspecies, and outgroups
(Daucus syrticus, Daucus sahariensis, Daucus aureus, and Daucus
guttatus) (Supplementary Table 16). After filtering, 1,393,431 high-
quality SNPs (accuracy >95%; Supplementary Note) were identified,
with the largest number of diverging or alternate alleles in outgroups,
a signature of genome divergence (Supplementary Table 17).
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Figure 1 Carrot chromosome 1 multi- a
dimensional topography and tandem repeat or

evolution. (a) The integrated linkage map for

carrot is shown to the far left (the vertical 4
bar to the left indicates genetic distance in 10F -

cM). Lines connect a subset of markers to
the pseudomolecule. Next, from left to right,
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window), class | and class Il repetitive 30F 1

sequences (percent of nucleotides/200-kb
window), noncoding RNAs (percent of
nucleotides/200-kb window), and SNPs prya
(number of SNPs/100-kb window). Genes
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pericentromeric regions of the chromosomes,
respectively. DNA pseudomolecules are
shown in orange to the right. Gray horizontal
lines indicate gaps between superscaffolds. 60 F
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the CL80 and Cent-Dc repeats (red) and with probes corresponding to BAC 68M03 (red) specific to chromosome 1 and BACs 20G08 and 20P12
(green) flanking the CL8O0 repeat. (b) FISH mapping of oligonucleotide probes to telomeric repeats (Telo; yellow) and the CL80 repeat (red) and probes
corresponding to BAC clones specific to the termini of the short (1S; green) and long (1L; red) arms of carrot chromosome 1. (c—e) FISH mapping of
the CL8O (red) and Cent-Dc (K11; green) repeats on the pachytene complements of DH1 (c), D. guttatus (d), and Daucus littoralis (e). Cent-Dc did
not generate any detectable signals in D. guttatus or D. littoralis. Scale bars, 5 pm.

Phylogenetic and cluster analysis separated samples by geographical
distribution relative to carrot’s Central Asian center of origin (eastern
or western) and cultivation status (wild, cultivated, open pollinated,
or inbred) (Fig. 2a). Eastern wild accessions were most closely related
to cultivated carrots, further demonstrating a primary center of carrot
domestication in the Middle East and Central Asia3. Cluster analysis
showed extensive allelic admixture (Fig. 2a), reflective of the out-
crossing nature within carrot combined with extensive geographical
overlap between wild and cultivated carrot lines*. This pattern was
particularly evident in eastern wild and cultivated samples, likely
caused by less intensive carrot breeding in eastern regions. Indeed,
some eastern cultivated carrots still maintain primary taproot lateral
branching and reduced pigmentation (Supplementary Fig. 11). In
contrast, western cultivars clearly separated from wild and eastern
cultivated carrots, and some inbred lines (I3 and I4) have a purified
genetic pattern shared with western cultivated accessions, reflecting
the intensive breeding practiced in western regions.

Nucleotide diversity ()% estimates showed that wild carrots have
a slightly higher level of genetic diversity than cultivated carrots
(Supplementary Table 18), indicating the occurrence of a limited
domestication bottleneck, consistent with previous findings>2°. When
D. carota subspecies, which have morphological characteristics con-
tributing to their sexual isolation relative to carrot?’, were excluded
from diversity estimates, this observation was more evident from com-
parative analysis (wild, 7= 9.5 x 10~% versus cultivated, 7= 8.6 x 1074).
In contrast, a clear reduction in genetic diversity and heterozygosity
was found in inbred lines (Fig. 2b and Supplementary Table 17),
likely resulting from their use in hybrid carrot breeding programs?S.

To identify genomic regions associated with domestication events,
we computed pairwise population differentiation (Fgt) levels for wild

and cultivated eastern accessions?’, as these samples resemble the
genetic pool for primary carrot domestication. We identified local
differentiation signals on chromosomes 2, 5, 6, 7, and 8. Peaks on
chromosomes 5 and 7 overlap with previously mapped quantitative
trait loci (QTLs) controlling carotenoid accumulation in tap root
(Fig. 2b), a major domestication trait in carrot.

Genome evolution

Comparative phylogenomic analysis among 13 plant genomes
(Supplementary Table 19 and Supplementary Note) indicated
that carrot diverged from grape ~113 million years ago, from kiwifruit
~101 million years ago, and from potato and tomato ~90.5 million
years ago, confirming the previously estimated dating of the asterid
crown group to the Early Cretaceous and its radiation in the Late—
Early Cretaceous® (Fig. 3a and Supplementary Fig. 12). Further
divergence between carrot and lettuce, both members of the euasterid
II clade, likely occurred ~72 million years ago.

We identified two new whole-genome duplications (WGDs) specific
to the carrot lineage, Dc-0 and Dc-f3, superimposed on the earlier ¥
paleohexaploidy event shared by all eudicots (Fig. 3a,b). These WGDs
likely occurred ~43 and ~70 million years ago, respectively (Fig. 3a).
Estimating the timing of the Dc-3 WGD to around the Cretaceous-
Paleogene (K-Pg) boundary further supports the hypothesis that a
WGD burst occurred around that time, perhaps reflecting a selective
polyploid advantage in comparison to diploid progenitors3’. These
results may also suggest a co-occurrence of the Dc-B WGD with
Apiales-Asterales divergence. To address this possibility, we compared
the carrot genome with the genome of horseweed (Conyza canadensis)
(Supplementary Note), an Asteraceae with a low-pass whole-genome
assembly®. Pairwise paralog and ortholog gene divergence indicated
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Figure 2 Carrot genetic diversity. (a) Top, a
neighbor-joining phylogenetic tree of carrot and

other Daucus accessions based on SNPs. Bottom,

population structure of Daucus accessions.

Each color represents a subpopulation, and each

accession is represented by a vertical bar. The

length of the colored segments in the vertical

bars represents the proportion contributed by

each subpopulation. (b) The 26 inner tracks

depict the SNP frequency distributions for Outgroup
100-kb non-overlapping windows in the 8 wild
D. carota subsp. carota accessions (blue tracks),
14 open-pollinated cultivars and local land races
(green tracks), and 4 inbred lines (orange tracks).
The outermost track shows the positions of SNPs
with the top 1% of Fgt values, estimated by
comparing SNPs from wild and cultivated
eastern accessions. The track below this shows
the location of markers spanning the QTLs
associated with the Y (chromosome 5) and

Y, (chromosome 7) loci40.

that a possible WGD occurred in the horsew-
eed genome that does not overlap with the
carrot Dc-J3 event, as it occurred after diver-
gence with carrot (Supplementary Fig. 13).
This WGD is likely shared with lettuce and
may represent a whole-genome triplication
(WGT) recently described in lettuce that is
basal to Asteraceae!.

Using methods previously described3>33, we
reconstructed the carrot paleopolyploidy his-
tory. Carrot chromosomal blocks descending
from the seven ancestral core eudicot chromo-
somes were highly fragmented and dispersed

Chr.7

along the nine carrot chromosomes (Fig. 3c).
The two lineage-specific WGDs were clearly
evident from the distribution of the fourfold-
degenerate transversion rates of carrot paleo-
hexaploid paralogous genes, whereas genes
from the shared eudicoty WGT were largely lost,
likely owing to extensive genome fractionation
(Supplementary Fig. 14). Comparative analysis
with the grape, tomato, coffee, and kiwifruit
genomes identified a clear pattern of multipli-
cons (1:5 or 1:6 ratio) (Fig. 3d). Depth analysis
of duplicated blocks harboring paralogous
genes under the Dc-ou fourfold-degenerate
transversion peak indicated over-retention
of duplicated blocks. In contrast, duplicated
blocks harboring paralogous genes under the Dc-B peak retained a
larger number of triplicated blocks (Fig. 3e). We suggest that at least
60 chromosome fusions or translocations and a lineage-specific WGT
(Dc-B) followed by a WGD (Dc-a1) contributed to diversification of the 9
carrot chromosomes from the 21-chromosome intermediate ancestor.
Characterization of Dc-0r and Dc-f3 duplicated blocks demonstrated
that extensive gene fractionation has occurred during the evolution-
ary history of the carrot genome (Supplementary Tables 20 and 21).
Dc-o. ohnologs are significantly enriched (P < 0.01) in protein domains
involved in selective molecule interactions (binding) and protein
dimerization functions (Supplementary Table 22), supporting the
gene dosage hypothesis®%; this observation predicts that categories of
genes encoding interacting products will likely be over-retained.

Wild western

Wild eastern  Cultivated eastern Cultivated western Inbred

o5

Chr. 5 one &

Regulatory genes
Characterization of orthologous gene clusters across multiple
genomes identified 26,320 carrot genes in 13,881 families, with 10,530
genes unique to carrot (Supplementary Fig. 15). Protein domains
involved in regulatory functions (binding) and signaling pathways
(protein kinases) were abundant among the genes unique to carrot
(Supplementary Tables 23 and 24).

We identified 3,267 (10% of the total) regulatory genes in carrot,
a number similar to that in tomato (3,209 regulatory genes) and rice
(3,203 regulatory genes) (Supplementary Tables 25 and 26, and
Supplementary Note). Overall, genomes that experienced WGDs after
the v paleohexaploidization event harbored more regulatory genes. In
carrot, large-scale duplications represented the most common mode of
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Figure 3 Carrot genome evolution. a
(a) Evolutionary relationships of the eudicot

lineage (Supplementary Fig. 12). Circles

indicate the ages of WGD (red) or WGT (blue) 150
events. Age estimates for the A. thaliana, kiwifruit,
lettuce, and Solanaceae WGD and WGT events
and for the y WGT event were obtained from

the literature30.65.66, The polyploidization

level of the kiwifruit WGDs (purple circles)
awaits confirmation. Mya, million years ago.

(b) Age distribution of fourfold-degenerate

Cretaceous
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ARTICLES

b c
At D-carota-A. thalizna— TONOONTRY  Ancestral
10 4 v D.carota —  5555555EE protochromosomes
© WGD 8 A. thaliana — et bl A —
® WGT FI 4 B Ad
® Unknown A7
A10
A13 —

D. carota-
S. lycopersicum

D.carota —
S. lycopersicum — = =

10 9 Recent triplication
4

Lactuca  Solanum

Rosids

Ericales Euasterids Il

0.2 04 06 0.8 1.0 1.2 1.4
Euasterids |

sites for genes from the D. carota, A. thaliana, T .
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A. chinensis

The y peak represents the ancestral y WGT
shared by core eudicots; Dc-o. and Dc-B
represent carrot-specific WGD and WGT
events, respectively. (c) The distribution of
remaining carrot duplicated blocks derived
from the seven eudicot protochromosomes.
(d) Synteny of carrot protochromosome A19
with corresponding blocks on grape, coffee,
tomato, and kiwifruit chromosomes. Vertical bars
indicate the depth of primary correspondence
to carrot protochromosome A19. Of the

110 syntenic blocks identified in comparison
of carrot and grape protochromosome A19, a

D. carota Chr. 1-9

C. canephora

Duplication density

substantial portion (43; 39.1%) correspond to 6 grape blocks. A similar pattern was observed for the carrot-coffee, carrot—kiwifruit, and carrot-tomato
comparisons, indicating that carrot has experienced either 3 x 2 or 2 x 3 WGD events. (e) Representation of carrot-specific genome duplications. The
tracks, from outermost to innermost, show GC content (%), density of tandem duplications (number per 0.5-Mb window), genes retained in the carrot
Dc-a (cyan) and Dc-B (blue) events, chromosomal blocks descending from the seven ancestral core eudicot protochromosomes (colored as in ¢), and
duplicated segments derived from the Dc-o. (dashed links; duplicates) and Dc- (solid links; triplicates) events.

regulatory gene expansion, with ~33% of these genes retained after the
two carrot WGDs, demonstrating the evolutionary impact of large-scale
duplications on plant regulatory network diversity** (Supplementary
Table 27). Six regulatory gene families involved in lineage-specific
duplications were expanded in carrot (Supplementary Table 28). The
expanded families include a zinc-finger (ZF-GFR) regulatory gene fam-
ily, the JmjC, TCP, and GeBP families, the B3 superfamily, and response
regulators. The over-represented regulatory gene subgroups shared
orthologous relationships with functionally characterized genes involved
in cytokinin signaling, which can influence the circadian clock as well
as plant morphology and architecture (Supplementary Figs. 16-20).
For example, the expanded JmjC, response regulator, and B3-domain
subgroups share ancestry with the Arabidopsis thaliana REF6; PRR5,
PRR6, and PRR7; and VRN genes, respectively, which regulate flower-
ing time3>-37, a major trait in plant adaption and survival.

Pest and disease resistance genes

Using the MATRIX-R pipeline3® with additional manual data cura-
tion, we predicted 634 putative pest and disease resistance (R) genes
in carrot (Supplementary Tables 29-34 and Supplementary Note).
Most R gene classes were under-represented in carrot. The expanded
orthologous subgroups included classes containing the NBS and
LRR protein domains (NL) and coiled-coil NBS and LRR domains
(CNL). Lineage-specific duplications contributed to the expan-
sion and diversification of these R gene families in carrot and other
genomes (Supplementary Fig. 21 and Supplementary Table 35).
Many R genes (206) were located in clusters, and these clusters tended to
harbor genes from multiple R gene classes (Supplementary Tables 36
and 37). The expansion of the NL and CNL families might reflect
evolutionary events generating tandem duplications, resulting in

preferential clustering on chromosomes 2 and 3-7, respectively
(Supplementary Fig. 22). One cluster containing three RLK genes and
one LRR gene, spanning only 50 kb, colocalized with the carrot Mj-1
region, which controls resistance to Meloidogyne javanica, a major
carrot pest’® (Supplementary Fig. 22). This analysis demonstrates the
important role of tandem duplications in the expansion of R genes in
carrot. Additionally, R gene clusters may provide a reservoir of genetic
diversity for evolving new plant-pathogen interactions.

A candidate gene controlling high carotenoid accumulation

Carotenoids were first discovered in carrot and named accord-
ingly. The Y and Y, gene model explains the phenotypic differences
between white and orange carrots?®*!, with elevated carotenoid
accumulation in homozygous-recessive genotypes (yyy,y,). In spite
of the striking color variation attributed to these two genes, little
is known about the molecular basis of carotenoid accumulation in
carrot. Although homologs of all known carotenoid biosynthesis
genes have been identified in carrot, none appear to be responsible
for carotenoid accumulation*?-46, Using two mapping populations,
we demonstrated that Y regulates high carotenoid accumulation in
both yellow and dark orange roots (Fig. 4a, Supplementary Figs. 23
and 24, Supplementary Table 38, and Supplementary Note), a result
consistent with the previously proposed model*!. Fine-mapping
analysis identified a 75-kb region on chromosome 5 that harbors the
Y gene (Fig. 4b—e and Supplementary Fig. 25). Of the eight genes
predicted in this region, none had homology with known isopre-
noid biosynthesis genes (Supplementary Table 39), implying that
regulation of carotenoid accumulation in carrot roots by the Y locus
extends beyond the isoprenoid biosynthesis genes. Within the 75-kb
region, DCAR_032551 was the only gene to have a mutation that
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Figure 4 Phenotypes, candidate genes,

and transcriptome changes associated with
carotenoid accumulation in carrot roots.

(a) Phenotypes associated with the Ylocus,
including pale orange (pOr), dark orange
(dOr), yellow (Y), and white (W) roots, from the
indicated populations. (b) Previously
published genetic map and location of the
Ylocus?1. (c) Carrot chromosome 5 and the
molecular markers used for fine-mapping

of the Ylocus. The genotypes of the

76-kb region in recombinant individuals

are illustrated (Supplementary Fig. 25).

Het, heterozygous. (d) The fine-mapped region
controlling the Y locus. Numbers represent the
eight genes predicted in this region. Gene 7,
DCAR_032551, was the only gene differentially
expressed (upregulated) in RNA-seq analysis
of yellow versus white and dark orange

versus pale orange samples. Below are all the
nonsynonymous SNPs (for example, G>A)

and insertions (ins) identified in the four
genes located in the 65-kb haplotype block
associated with the Ylocus in the resequencing
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tation. DCAR_032551 harbors a 212-nt
insertion in its second exon that creates a
frameshift mutation in both yellow and dark
orange carrots (Supplementary Fig. 26 and
Supplementary Table 39).

Using resequencing data, a haplotype block
extending for 65 kb, with 64 kb overlapping
the fine-mapped region, was associated with all but two highly pig-
mented root samples (C1 and I2) (Supplementary Fig. 27). In con-
trast, within the 65-kb region, seven haplotype blocks were detected
in wild accessions. Polymorphism detection within the haplotype
block identified eight nonsynonymous SNPs in four genes and two
indels, including the 212-nt insertion in DCAR_032551, in yellow
and dark orange samples (Fig. 4f and Supplementary Table 40). No
wild or cultivated white samples had the 212-nt insertion. The two
highly pigmented (yy) accessions, C1 and 12, that did not share the
65-kb haplotype block were heterozygous for the insertion. However,
further analysis of DCAR_032551 identified a 1-nt insertion in the
second exon, 60 nt upstream of the 212-nt insertion site (Fig. 4f and
Supplementary Fig. 26). The 1-nt insertion was in trans phase relative
to the 212-nt insertion, indicating that these accessions harbor two
frameshift mutations that likely disrupt functioning of the Y gene prod-
uct. Thus, resequencing supports the central role of DCAR_032551

= h ‘_,,;rw*,*

Pyl

in conditioning high pigment accumulation in carrot roots and iden-
tifies a second, independent mutation in this same gene, which we
speculate should also be recessive to the wild-type allele.

To determine whether this region was ever under selection, we
scanned for differences in nucleotide diversity, differentiation, and
linkage disequilibrium (LD) between wild and cultivated accessions.
An Fgy peak on chromosome 5, located between 24.4 and 25.0 Mb,
overlapped the 75-kb fine-mapped region underlying DCAR_032551
(Figs. 2¢c and 4g,h). In this region, LD was increased in highly pig-
mented cultivated materials and nucleotide diversity was drastically
reduced in cultivated carrots (wild, 7 = 3.1 x 104 versus cultivated,
7 =2.0 x 107%) (Fig. 4g,h). The 50-kb window encompassing the Y
candidate gene had the highest level of differentiation (Fgr = 1.0) and
the lowest level of nucleotide diversity (7= 1.5 x 10~#) among culti-
vated carrots. The selective sweep in the Y region is relatively short
in comparison with those for other genes controlling carotenoid
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Figure 5 Working model of the regulation of carotenoid accumulation in
carrot root. Upward- and downward-pointing arrows indicate upregulated and
downregulated genes, respectively, in the yellow versus white (yellow arrows)
and dark orange versus pale orange (orange arrows) comparisons. The orange
box delimits the isoprenoid biosynthetic branch that leads to the carotenoid
pathway. As shown in the green box, the majority of the upregulated genes

in yellow and dark orange roots are involved in the photosynthetic pathway
(Supplementary Table 45); genes that are included are involved in the
assembly and function of photosystems | and Il and plastid development.
We hypothesize that loss of the constitutive repression mechanisms
conditioned by genes involved in de-etiolation and photomorphogenensis in
non-photosynthetic tissue, such as carrot roots, induces overexpression of
DXS1 and, consequently, activation of the metabolic cascade that leads to
high levels of carotenoid accumulation in carrot roots.

accumulation, including the selective sweep for y1 in maize, which
extends 200 kb upstream and 600 kb downstream of the gene?’. Rather,
this scenario resembles the short sweep (60-90 kb) identified in
maize around teosinte branchedl (tb1), a major domestication-asso-
ciated gene*3. A short sweep may reflect the highly effective rates of
recombination expected in an outcrossing species like carrot. Gene
flow between wild and cultivated carrot followed by recurrent pheno-
typic selection that likely occurred throughout the history of carrot*
may have had a role in increasing the recombination rate around
the Ylocus.

Selection signatures, including reduction in nucleotide diversity
and a decrease in the number of haplotypes, associated with the Y
gene region further support the inclusion of carotenoid accumulation
as a major domestication trait—a trait that contributes substantial
nutritional and economic value to modern carrots. Furthermore, the
identification of a second haplotype block for pigmentation surround-
ing the Y candidate gene suggests that this gene has been selected
multiple times. These results may elucidate the timing and origin of
the pigmented taproot phenotype during carrot domestication.

A model for carotenoid accumulation in carrot roots
To investigate gene expression in the region of the Y candidate, com-
parative transcriptome analysis was performed for white versus yellow
and pale orange versus dark orange roots (Supplementary Note).
DCAR_032551 was the only significantly differentially expressed
(upregulated; P < 0.001) gene in the yy (yellow and dark orange) relative
to the Y- (white and pale orange) genotype (Supplementary Table 39),
further supporting our mapping and resequencing results.
Weighted gene coexpression network analysis (WGCNA) indi-
cated that DCAR_032551 is coordinated with a set of 925 genes
(Supplementary Table 41). Gene Ontology (GO) term enrichment
analysis indicated that isoprenoid pathway genes were particularly
enriched (Supplementary Table 42). Among cellular components,
membrane terms and molecular function terms related to oxidative
reactions and biological processes in response to acids and chemicals
were highly enriched (Supplementary Table 43). Assuming a con-
served function of Y in yellow and dark orange roots, we annotated
genes that were differentially expressed (upregulated or downregulated)
in white versus yellow and pale orange versus dark orange comparisons.
This analysis identified a positive relationship between high caroten-
oid accumulation and overexpression of several light-induced genes,
including those involved in photosynthetic system activation and func-
tion, plastid biogenesis, and chlorophyll metabolism (Supplementary
Tables 44 and 45), an unexpected finding in non-photosynthetic root
tissue. These findings tie into the WGCNA analysis as components
of photomorphogenesis are located in the thylakoid membranes and
involve many oxidative processes and chemical responses, including
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hormonal regulation. Analysis of the 98 genes annotated in the plas-
tidal methylerythritol phosphate (MEP) and carotenoid pathways
(Supplementary Table 46 and Supplementary Note) confirmed coor-
dinated overexpression of several genes in these pathways and caroten-
oid accumulation in yy plants. Furthermore, an inverse relationship was
observed between the majority of differentially expressed terpene syn-
thase genes (Supplementary Table 47) and high carotenoid accumula-
tion, consistent with substrate flux into the carotenoid pathway. DXS1
and LCYE were the only genes in the MEP and carotenoid pathways
that were differentially expressed in yy genotype samples with high
carotenoid accumulation in both populations, suggesting that they pos-
sibly encode enzymes that regulate carotenoid accumulation. Although
LCYE has not been reported to be a carotenoid regulatory gene target,
its elevated expression may account for the relative abundance of lutein
in yellow carrots and alpha-carotene in orange carrots. DXS1 is a limit-
ing factor in upregulation of the carotenoid pathway in A. thaliana®.
DXS1 expression is induced by light*>!, and it is the main DXS isoform
catalyzing the biosynthesis of isoprenoid and carotenoid precursors in
photosynthetic metabolism®>%3. DXS1 also regulates carotenoid accu-
mulation in A. thaliana and tomato®*>°. Overall, these results indicate
that DCAR_032551 is coexpressed with isoprenoid pathway genes and
that overexpression of the light-induced/photosynthetic transcriptome
cascades in orange and yellow carrot roots may explain elevated caro-
tenoid accumulation.

The DCAR_032551 gene product represents a plant-specific pro-
tein of unknown function, and mutants of the A. thaliana homolog
PSEUDO-ETIOLATION IN LIGHT (PEL) have an etiolated phe-
notype, a phenotype associated with defective responses to light>®
(Supplementary Table 44). In many ways, the physiology and genet-
ics of carotenoid accumulation in dark orange and yellow (yy) car-
rots are similar to the phenotypes of the A. thaliana det, cop, and fus
de-etiolated mutants. These mutants lack the ability to inhibit the
light-induced photosynthetic transcriptome cascade associated with
de-etiolation and photomorphogenesis in non-photosynthetic tissues
such as roots®”. De-etiolated mutants grown in the dark have character-
istics of light-grown seedlings, including carotenoid accumulation and
overexpression of light-induced photosystem and plastid biogenesis
genes®®%. In contrast, when exposed to light, these mutants demon-
strate ectopic expression of genes involved in chloroplast formation®s.
Physiological studies have demonstrated that, unlike other species,
carrots with carotenoid-rich roots have ectopic chloroplast accumu-
lation when exposed to light*%0 and that highly pigmented carrot
roots have upregulation of photosystem-related genes in compari-
son with white roots?”-61. These observations when coupled with the
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transcriptome data presented here indicate that, similar to de-etiolated
A. thaliana mutants, carrot roots with high levels of carotenoid
accumulation may have lost the ability to inhibit the transcriptome
cascade associated with de-etiolation and photomorphogenesis. The
recessive nature of the Y gene in such roots is compatible with loss
of the constitutive negative feedback function associated with the
recessive det, cop, and fus mutants in A. thaliana. In addition, the
A. thaliana homolog of the Y candidate produces a protein that inter-
acts with genes such as FARI and COPY, involved in the light signaling
pathway (Supplementary Table 48). Our hypothesis is further sup-
ported by the WGCNA analysis indicating that DCAR_032551 is
coexpressed with COP1 and HY5 (Supplementary Table 41), genes
both directly involved in the regulation of photomorphogenesis.
Together, these findings make DCAR_032551 a plausible regulatory
candidate. Considering our results coupled with previous physiologi-
cal studies**, we hypothesize that carotenoid accumulation in carrot
taproot results from root de-etiolation, whereby the repression of
photomorphogenic development typically found in etiolated roots is
lifted. The resulting overexpression of DXSI provides precursors to
the carotenoid biosynthetic pathway, which leads to an accumulation
of carotenoids in orange and yellow (yy) carrot roots (Fig. 5).

DISCUSSION

Vitamin A deficiency is a global health challenge®?, making the
development of sustainable vitamin A sources a priority for crop
improvement. Its plentiful carotenoids make carrot an important
source of provitamin A in the human diet®. Although carrot was a
model organism to study plant development and totipotency in the
195059364, the molecular basis of neither carrot growth nor phyto-
chemical accumulation has been well described. The high-quality
carrot genome sequence described here, in combination with map-
ping and comparative transcriptome analysis, demonstrates that caro-
tenoid accumulation in carrot is controlled at the regulatory level and
that root de-etiolation leading to overexpression of the photosynthetic
transcriptome cascade may have an important role in this regulatory
mechanism. These results provide the foundation for new genetic
mechanisms regulating carotene accumulation in plants, with poten-
tial application to several crops.

This study included the first comparative genomic and phylog-
enomic analyses comprising members of the euasterid II clade and
clarified the evolutionary events surrounding the radiation of the
main asterid clades. The two new WGD events (Dc-o and Dc-3)
identified provide a new tool to study genome polyploidization. The
two WGDs specific to the carrot lineage and the new WGD identi-
fied in the horseweed genome, which is possibly shared with lettuce,
prompt important evolutionary questions about the possible involve-
ment of the latter WGD in the early radiation of the Asterales order.
The carrot genome is the first chromosome-scale Apiaceae genome
to be sequenced and will provide a foundation for future comparative
genomic and evolutionary studies.

Resequencing diverse Daucus species emphasized a high level of
variability in repetitive sequence structure and chromosomal location,
demonstrated a high level of genetic diversity retained in cultivated
carrots, and identified a genetic sweep associated with domestication.
This information lays the groundwork for future studies on carrot
domestication and chromosome evolution across the Daucus genus.

The high-quality carrot reference genome and large set of SNP
markers will accelerate marker-facilitated trait mapping through
genome-wide association studies and genomic selection. The carrot
genome sequence will support crop improvement efforts and help iden-
tify additional candidate genes underlying isoprenoid and flavonoid

accumulation, biotic and abiotic stress resistance, and regulatory path-
ways controlling growth, flowering, seed production, and regenera-
tion in tissue culture—all important traits for sustained agricultural
production and improved human health.

URLs. Food and Agriculture Organization of the United Nations
(FAO) Statistics, http://faostat3.fao.org/; SOAPaligner, http://soap.
genomics.org.cn/soapaligner.html; bb.tassel, https://github.com/
dsenalik/bb; CheckMatrix, http://www.atgc.org/XLinkage; cpl and
cp2 scripts, http://www.ars.usda.gov/pandp/Docs.htm?docid=25732;
RepeatMasker and RepeatModeler, http://www.repeatmasker.org/;
Picard tools, http://broadinstitute.github.io/picard/; TargetP web-
based predictor, http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/; Arabidopsis
database, https://www.arabidopsis.org/Blast/index.jsp. Information
from this publication is available at http://www.ars.usda.gov/pandp/
Docs.htm?docid=25732.

METHODS
Methods and any associated references are available in the online
version of the paper.

Accession codes. The genome assembly has been deposited at
GenBank under accession LNRQ00000000 and at Phytozome. The
version described in this paper is version LNRQ01000000. All raw
reads have been deposited in the Sequence Read Archive (SRA) under
umbrella project PRINA285926, accessions SRP062070, SRP062113,
and SRP062159. Further information is available through our website
(see URLs).

Note: Any Supplementary Information and Source Data files are available in the
online version of the paper.
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ONLINE METHODS

Plant materials and sequencing. Genome assembly used doubled-haploid
NCBI BioSample SAMN03216637. Sequences included 3 paired-end Illumina
libraries, 5 mate-paired Illumina libraries, and 40,693 BAC end sequences
(Supplementary Tables 49 and 50). The abundance of 17-nt k-mers from
170- and 800-nt libraries (Supplementary Fig. 28) was used to estimate the
genome size (k_num/peak depth) (Supplementary Note).

De novo assembly. Genome assembly used SOAPdenovo version 2.04
(ref. 67). Gaps were filled using GapCloser. This generated assembly v1.0
(Supplementary Table 51).

To guide the construction of superscaffolds and anchor the genome, an inte-
grated linkage map was developed using JoinMap 4.0 (ref. 68). CheckMatrix
(see URLs) was used to remove markers with inconsistent placement. The
collinearity of common markers was inspected using MapChart 2.2 (ref. 69),
and inconsistent markers were removed before merging maps. Markers in
common were used as anchor points (Supplementary Tables 52 and 53).
Marker order correlations between composite and component map linkage
groups were calculated in SAS 9.2 using the PROC CORR Spearman function
(Supplementary Table 54). Linkage groups were assigned to chromosomes,
oriented, and numbered using published classification?3.

To build superscaffolds and to identify chimeric scaffolds and correct them,
29,875 paired-end BACs, 20-kb and 40-kb Illumina mate-paired sequences,
and 2,075 marker sequences mapped in the carrot integrated linkage map
were aligned to the v1.0 assembly. For each scaffold or contig, unambiguously
aligned sequences were visualized in GBrowse. Superscaffolding was initiated
with scaffolds containing sequences of mapped markers. Scaffold connections
supported by at least two paired-end BACs were annotated, and sequences
were further connected using a custom Perl script (cp1; see URLs). The quality
of each scaffold assembly and contiguity were verified by visually inspecting
the coverage of large-insert libraries (20 and 40 kb) and the consistency of
marker order along the linkage map.

Possible chimeric scaffolds (Supplementary Fig. 2) were identified as those
containing sequences of markers mapped to different linkage groups or to dis-
tal locations of the same linkage group or those containing regions not covered
by mate-paired sequences. Within each chimeric scaffold, the chimeric regions
were identified as those regions not covered by mate-paired or paired-end
BAC sequences and were then manually inspected. The midpoint between the
closest unambiguously aligned paired-end sequences flanking the chimeric
region was defined as the misassembly point. Corrected scaffolds were then
used to progressively construct superscaffolds as described above. This process
generated assembly v2.0 and nine carrot pseudomolecules (Supplementary
Figs. 29 and 30, and Supplementary Table 55).

See the Supplementary Note for additional details.

De novo assembly of the plastid and mitochondrial genomes is described
in the Supplementary Note.

Genome quality evaluation. The presence of possible sequence contamination
was evaluated using DeconSeq’? with scaftigs from the v2.0 assembly.

To evaluate the correctness of the assembled sequences, we used (i) an 8-kb
454 library of DHI (SRA accession SRX1135252) and (ii) 4,717 paired-end
BACs that were not used to join scaffolds into superscaffolds during assem-
bly. Paired-end reads that aligned with both ends to a unique location in the
carrot plastid genome or the v2.0 assembly were used to calculate the mean
insert size.

A new linkage map including GBS SNP markers was developed to verify
the order of the scaffolds and superscaffolds. GBS libraries were prepared
as described by Elshire et al.”!, with minimal modification. TASSEL version
4.3.11 (ref. 72) was used for analysis, with paired-end data preprocessed for
TASSEL compatibility using a custom Perl script, bb.tassel (see URLs). SNPs
were called using documented GBS pipeline procedures’>. Sequences contain-
ing SNPs unambiguously aligned to the carrot genome assembly were kept
(18,007 SNPs). SNPs scored as heterozygous but with an allele ratio a:b far
from 1:1 were eliminated if the ratio was <0.3 or >3.0, where a and b were
the two alleles for a given SNP. Mapping was carried out as described”*
(Supplementary Fig. 31 and Supplementary Note).

FISH experiments were carried out to evaluate consistency and coverage of
the carrot genome assembly in telomeric regions. Anther preparation and the
FISH procedure were carried out according to published protocols’>7¢ using
five types of probes: (i) BAC probes specific for subtelomeric regions on the
short (18, 28, 48, 58, 6S, 8S, 9S) and long (1L, 2L, 4L, 5L, 6L, 8L, 9L) arms of
each chromosome, (ii) carrot chromosome-specific BAC probes??, (iii) telom-
eric probe (Telo), (iv) a probe corresponding to the CL80 repetitive sequence,
and (v) plasmid K11 containing the putative carrot centromere repeat
(Cent-Dc)?? (Supplementary Table 56).

Gene space coverage was evaluated using carrot ESTs!4, RNA-seq
data from 20 different DH1 tissues (NCBI BioSamples SAMN03965304—
SAMNO03965323), and 258 ultraconserved genes from the Core Eukaryotic
Genes data set. Previously published carrot ESTs!* were aligned to the
genome using BLASTN”7; RNA-seq data from 20 different DHI1 tissues
(NCBI BioProject PRINA291977) were assembled with Trinity r2013_08_14
and mapped to the assembly using TopHat v2.0.11 (ref. 78). Scaftigs from the
carrot assembly were aligned to the Core Eukaryotic Genes data set!® using
CEGMA v2.4.

See the Supplementary Note for additional details.

Repetitive sequences, gene prediction, and genome annotation. RepeatMasker
v3.2.9 (see URLSs) was applied to screen the genome assembly for low-complexity
DNA sequences and interspersed repeated elements using a custom
library. Ab initio prediction with RepeatModeler version 1.1.0.4 (see URLs)
generated a de novo repeat library from the assembled genome. RepeatMasker
and LTR_FINDER version 1.1.0.5 (ref. 79) were then used to identify and
classify repeat elements in the genome (Supplementary Fig. 32 and
Supplementary Table 9).

MITEs belonging to the Tourist-like Krak'® and Stowaway-like DcSto'®
families were identified using TIRfinder80, including the carrot, kiwifruit,
pepper, tomato, and potato genomes. MITE copies were grouped into families
fulfilling the 80-80-80 criterion®! (Supplementary Fig. 33 and Supplementary
Tables 57-59). Consensus sequences were used to investigate intra- and inter-
specific relationships among families with Circoletto3?83 (Supplementary
Fig. 34). Stowaway-like elements carrying insertions >10 nt in length were
removed from subsequent steps. Within-family similarity was calculated from
a Kimura two-parameter pairwise distance matrix. The evolutionary history
of related DcSto elements was investigated using MEGAG6 (ref. 84).

Tandem repetitive sequences were analyzed with RepeatExplorer?? and
SeqGrapheR®° using a subset of 1 x 107 Illumina reads from DHI and five
resequenced genotypes representative of Daucus clades I and II. To select
tandem repetitive sequences, the node/edge ratio (number of nodes/number
of edges) among aligned sequences in each cluster was calculated. Clusters
with a ratio >0.09, representing more than 0.05% of the genome, were selected
for further analysis. Tandem repeats were identified using Tandem Repeats
Finder v4.07b8 (Supplementary Tables 60 and 61).

The abundance and localization of selected repetitive sequences in DH1 and
other Daucus species were also investigated by FISH (Supplementary Note).

For gene model prediction, mobile element-related repeats were masked
using RepeatMasker (see URLs). De novo prediction using AUGUSTUS v2.5.5
(ref. 87), GENSCAN v.1.1.0 (ref. 88), and GlimmerHMM-3.0.1 (ref. 89) was
trained using model species A. thaliana and S. lycoperisum training sets. The pro-
tein sequences of S. lycoperisum, Solanum tuberosum, A. thaliana, Brassica rapa,
and Oryza sativa were mapped to the carrot genome using TBLASTN’7 (BLAST
All 2.2.23) and analyzed with GeneWise version 2.2.0 (ref. 90). Carrot ESTs!4
were aligned to the genome using BLAT®! and analyzed with PASA®? to detect
spliced gene models. RNA-seq reads from 20 DHI libraries were aligned with
TopHat 2.0.9 (ref. 78). Transcripts were predicted by Cufflinks®. All gene models
produced by de novo prediction, protein homology searches, and prediction and
transcript-based evidence were integrated using GLEAN v1.1 (ref. 94).

Putative gene functions were assigned using the best BLASTP?” match to
SwissProt and TrEMBL databases. Gene motifs and domains were determined
with InterProScan version 4.7 (ref. 95) against the ProDom, PRINTS, Pfam,
SMART, PANTHER, and PROSITE protein databases. GO IDs for each gene
were obtained from the corresponding InterPro entries. All genes were aligned
against KEGG (release 58) proteins.
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miRNAs and snRNAs in the assembled genome were detected using
INFERNALY against the Rfam database (release 9.1). tRNA loci were
detected using tRNAscan-SE v1.1.23 (ref. 97). rRNA was detected by homol-
ogous BLASTN77 searches using the closest available species with complete
sequences, Panax ginseng, P. quinquefolius, and Thapsia garganica (accessions
KM036295.1, KM036296.1, KM036297.1, and AJ007917.1).

See the Supplementary Note for additional details.

Resequencing. Resequencing data under NCBI BioProject PRINA291976
(BioSamples SAMNO03766317-SAMNO03766351) include 18 cultivated accessions,
13 wild accessions, and 4 other Daucus species (Supplementary Table 16).

DNA from single plants was extracted as described by Murray and
Thompson?®®. Paired-end libraries with insert sizes of 250-350 nt were
sequenced using Illumina technology at BGI.

Reads were mapped with BWA-MEM version 0.7.10 (ref. 99). Alignments
were filtered using SAMtools version 0.1.19 (ref. 100). Duplicate reads were
marked using MarkDuplicates from Picard tools version 1.119 (see URLS).
GATK version 3.3-0 (ref. 101) was used to identify SNPs for each genotype.

The accuracy of SNP calls was evaluated with 3,202 previously charac-
terized SNPs®. A random subset of 49,365 biallelic SNPs was analyzed with
STRUCTURE v2.3.4 (ref. 102), and the most accurate population structure
was determined by the method discussed in Evanno et al.193,

Phylogenic analysis used PHYLIP v3.5 (ref. 104) with this same subset.
Segboot was used for bootstrapping with 1,000 replicates, and genetic dis-
tances were calculated using gendist. A neighbor-joining tree was created using
the neighbor function, and a consensus tree was generated using consense.

See the Supplementary Note for additional details.

Genome evolution. Gene clusters with 13 other species were identified using
OrthoMCL v2.0.2 (ref. 105) (Supplementary Tables 19 and 62).

Peptide sequence from 312 single-copy orthologous gene clusters was
used to construct phylogenetic relationships and estimate divergence
time. Alignments from MUSCLE!® were converted to coding sequences.
Fourfold-degenerate sites were concatenated and used to estimate the neutral
substitution rate per year and divergence time. PhyML!%7 was used to construct
the phylogenetic tree.

The Bayesian Relaxed Molecular Clock (BRMC) approach was used to esti-
mate the species divergence time using the program MCMCTREE v4.0, which
is part of the PAML package!®8. The ‘correlated molecular clock’ and JC69’
models were used. Published times for sorghum-rice (<55 million years ago,
>35 million years ago)'9°-111, tomato-potato (<4 million years ago, >2 million
years ago)'!2, and grape-rice (<130 million years ago, >240 million years
ago)!13 divergence were used to calibrate divergence time.

Chromosome collinearity within carrot and between carrot and tomato,
grape, and kiwifruit was evaluated with MCscan!!# (Supplementary Table 63).
The synonymous mutation rate (k) and fourfold-degenerate transversion rate
were calculated using the HKY model'1.

The paleopolyploid history was determined as described by Salse®
(Fig. 3¢ and Supplementary Figs. 35 and 36). Grape-carrot syntenic blocks
descending from the seven ancestral chromosomes were detected in carrot as
compared with grape, kiwifruit, tomato, and coffee (Supplementary Fig. 37).

Divergence and WGD time points in the carrot and tomato genomes
were estimated using a method described by Vanneste et al.>* (Supplementary
Table 64).

The comparative analysis with the horseweed genome® used the same gene
prediction pipeline described earlier. In total 38,199 genes were predicted and
clustered using OrthoMCL to find single-copy gene families across 14 species.
A maximum-likelihood tree was reconstructed on the basis of the fourfold-
degenerate sites from the 963 single-copy gene families. Reciprocal best BLASTN®®
hits within horseweed or between horseweed and other species were used to
calculate the paralog/ortholog gene divergence (Supplementary Fig. 13).

We collected all syntenic blocks containing genes associated with the
Dc-a, Dc-B, and Dc-y WGD events (Supplementary Table 65). FUNC!1®
was used to carry out a hypergeometric test to identify GO categories with
over-representation or under-representation of Dc-oo WGD retained and
tandem duplicated genes.

See the Supplementary Note for additional details.

Regulatory and resistance genes: gene family analysis. We used PlantTFcat!!”
to annotate possible candidate transcription factors, transcription regulators,
and chromatin regulators, collectively referred to as regulatory genes. Eleven
genomes, including D. carota, S. lycopersicum, S. tuberosum, Coffea canephora,
Actinidia chinensis, A. thaliana, B. rapa, Vitis vinifera, Prunus persica, Carica
papaya, and O. sativa, were screened and filtered for InterPro domains specific
for each regulatory gene family.

Predicted regulatory gene classes were grouped with OrthoMCL as
described. We then carried out a detailed analysis of expanded carrot regula-
tory gene families (Supplementary Fig. 38 and Supplementary Tables 66-79).
See the Supplementary Note for the classification of duplication modes of each
regulatory gene. For phylogenetic analysis, multiple-sequence alignments with
complete protein sequence were conducted using Clustal W8 with default
parameters. Phylogenetic trees were constructed using the neighbor-joining
method, with pairwise deletion, using MEGAG (ref. 84).

MATRIX-R3® was used to annotate and classify R genes from nine species,
including D. carota, S. lycopersicum, S. tuberosum, C. canephora, Capsicum
annuum, A. chinensis, A. thaliana, V. vinifera, and O. sativa. Proteins identi-
fied via hidden Markov model (HMM) profiling were further analyzed using
InterProScan version 5.0 (ref. 119) for conserved domains and motifs charac-
teristic of R proteins (NBS, LRR, TIR, kinase, serine/threonine).

See the Supplementary Note for additional details.

A candidate gene controlling carotenoid accumulation. Mapping popula-
tions, 97837 (n = 253) and 70796 (n = 285), were used to study the Ylocus that
regulates carotenoid accumulation in carrot root, where 97837 was derived
from an intercross between yellow- and white-rooted cultivars and 70796 was
derived from a cross between a dark orange inbred carrot and a wild white-
rooted carrot (Supplementary Figs. 39-41). Carotenoids were quantified as
described by Simon and Wolff!?* and Simon et al.121.

Analysis of marker-trait associations was carried out with molecular
markers considered as fixed effects in a linear model implemented in the
GLM function of TASSEL72. The primers used for fine-mapping are reported
in Supplementary Table 80. Genome assembly v2.0 was used as a reference
to identify marker locations (Supplementary Tables 81 and 82). The genome-
wide significance threshold was determined by the Bonferroni method!?2.
QTL analysis for population 70796 used R package qtl'?3 (Supplementary
Table 83).

Resequencing of polymorphisms and phenotypes were used to identify the
haplotype block associated with pigmented versus non-pigmented roots. SNPs
covering the region associated with high carotenoid accumulation were loaded
into TASSEL7? and manually inspected to identify the start and end of the
haplotype block. Sequence from the haplotype block and its flanking sequences
were used for haplotype network analysis with PopArt v1.7 (ref. 124).

Haploview v4.2 (ref. 125) was used to calculate and visualize LD in the can-
didate region. Fgy analysis of 1,393,431 original filtered SNPs was conducted
pairwise between each of the 35 resequenced genotypes using VCFTools!2¢
with default parameters. The top 1% of Fsy values were determined and visu-
alized by a custom Perl script (cp2; see URLs). Nucleotide diversity (1) was
estimated in TASSEL7? as described by Nei and Lin?°.

See the Supplementary Note for additional details.

Gene expression analysis. Root tissue was collected from population
97837 plants with yellow (yyY,Y,) and white (YYY,Y,) genotypes, with
two biological replicates per genotype, 80 d after planting. Root tissue was
collected from population 70796 plants with dark orange (yyy,y,) and
pale orange (YYy,y,) genotypes, with three biological replicates, 100 d after
planting. Total RNA was extracted from whole-root tissue using the TRIzol
Plus RNA Purification kit. RNA quantity and integrity were confirmed
with an Experion RNA StdSens Analysis kit. All samples had RQI values
above 8.0. Paired-end libraries (insert size of 133 nt) were sequenced on
Illumina HiSeq 2000 lanes (2 x 100-nt reads).

Filtered reads were aligned to the v2.0 genome assembly using TopHat
v2.0.12 (ref. 78). The aligned read files were processed by Cufflinks v2.2.1
(ref. 93). Testing for differential expression was done at the level of genes,
isoforms, and promoters. PCR was carried out to verify the 212-nt indel in
the Y candidate gene (DCAR_032551) (Supplementary Fig. 42).
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Expression values were log, transformed, and the WGCNA package!?’
in R with signed correlations was used to determine gene coexpression
modules with a soft threshold value 8 of 10 and a treecut value of 0.6.
Functional annotation of genes within this module was determined by BLASTP
search of protein sequences within this module against the A. thaliana TAIR10
(ref. 128) predictions, and GO enrichment analysis based on BLASTP best hits
to TAIR10 was performed using AgriGO'?® and PANTHER!3.

Genes that were simultaneously upregulated or downregulated in both
yellow and dark orange samples, relative to the white and pale orange samples,
were manually annotated. GO annotations and subcellular localization are
also reported.

See the Supplementary Note for additional details.

Identification of flavonoid and isoprenoid pathway genes. The peptide
sequences for carrot predicted genes were aligned against annotated flavo-
noid and isoprenoid pathway genes in the KEGG database (Supplementary
Tables 46, 84, and 85). BLASTP® was carried out using default parameters.
Sequences with <50% identity, <50 residues were excluded. Peptide sequences
from genomes having orthologous relationships with retained carrot genes
were extracted from the genome evolution analysis. Genes annotated from the
A. thaliana and tomato genomes were manually verified. Multiple-sequence
alignments were generated with Clustal W18, Phylogenetic analyses were car-
ried out using MEGAG (ref. 84) (Supplementary Figs. 43 and 44). Carrot pep-
tide sequences annotated as InterProScan IDs IPR001906 and IPR005630 and
containing the N-terminal domains PF011397 and PF03936 (Supplementary
Table 47) along with known terpene synthases (TPSs) from seven other species
were used for analysis with MEGA. The amino acid substitution models tested
were WAG, mtREV, Dayhoff, JTT, VT, Blosum62, and CpREV. The tree with the
highest AICc value was obtained with the JTT+F model with estimation of the
gamma distribution. The phylogenetic tree was then rooted at the split between
the type I (TPS-c, TPS-e, TPS-f, and TPS-h) and type III (TPS-a, TPS-b,
and TPS-g) subfamilies (Supplementary Fig. 45).
See the Supplementary Note for additional details.
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Dr hab. inz. Jacek M. Pijanowski po raz trzeci

wybrany prezesem Towarzystwa Rozwoju

Obszarow Wiejskich

Lublin, 20 czerwca 2016 r.

W trakcie Walnego Zgromadzenia Czlon-
kéw Towarzystwa Rozwoju Obszaréw
Wiejskich dokonano wyboréw czlonkéw
Zarzadu Gléwnego. Na stanowisko Pre-
zesa TROW po raz kolejny zostat wybra-
ny dr hab. inz. Jacek M. Pijanowski.
W sktad Zarzadu Gléwnego weszli przed-
stawiciele o$rodkéw naukowych i badaw-
czych z: Politechniki Warszawskiej, Insty-
tutu Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa
w Pulawach, Uniwersytetu Warminsko-
-Mazurskiego w Olsztynie, Uniwersytetu
Przyrodniczego we Wroctawiu oraz Wyz-
szej Szkoly Inzynieryjno-Ekonomicznej

w Rzeszowie.

Powotane w 1997 r. stowarzyszenie ma
za zadanie koordynacje dziatalno$ci naukowej,
praktycznej i edukacyjnej w zakresie rozwoju
obszaréw wiejskich w Polsce. Ta aktywnos¢
przejawia si¢ w inspirowaniu i prowadzeniu
przez czlonkéw towarzystwa badani nauko-
wych i dziatalnoéci wdrozeniowej zwigzanej
z szeroko pojetym rozwojem obszaréw wicj-
skich, popularyzowaniu tej tematyki, ale takze
w prezentowaniu stanowisk i opinii w spra-
wach dotyczacych teoretycznych i prakeycz-
nych aspektéw rozwoju obszardéw wiejskich.

Opracowanie:
dr inz. Barbara Prus
sekretarz Zarzgdu Gldwnego TROW

Dy hab. inz. Jacek M. Pijanowski
w trakcie obrad TROW,
Jfot. Sylwia Cyrankiewicz-Gortyriska

Uniwersytet Rolniczy w elitarnym gronie uczelni wyzszych
najskuteczniej pozyskujacych fundusze unijne w konkursach
organizowanych w ramach POWER!

Strategic podejmowane przez wladze uczel-
ni na rzecz promocji studiowania sg wielo-
aspektowe. Znaczacy role w tych dzialaniach
odgrywaja poszczegdlne wydzialy, czy dzialy
merytoryczne, takze pojedynczy pracownicy,
ktérzy w pracy zespolowej, zaczynajac od ma-
tych rzeczy - dokonuja wielkich. Biuro Pro-
graméw Dydaktyczno-Naukowych poprzez
aktywny udziat w konkursach dydaktycznych
organizowanych przez Narodowe Centrum
Badan i Rozwoju (NCBiR) odgrywa waina,
posrednia — bo kaskadowa role¢ w promocji
na rzecz zachecania mlodziezy do studiowa-
nia w Uniwersytecie Rolniczym. W nowej
perspektywie finansowej — od 2015 roku zo-

stalo ogloszonych 10 konkurséw w ramach

Programu Operacyjnego Wiedza, Edukacja,
Rozw¢j. W wickszo$ci konkurséw Uniwersy-
tet Rolniczy brat udziat.

Pierwszy konkurs zostal ogloszony w maju
2015 r. i dotyczyt obstugi systeméw antyplagia-
towych. Uczelnia aplikowala w partnerstwie
z Uniwersytetem Przyrodniczym we Wro-
clawiu. Wiréd 113 wnioskéw zakwalifiko-
wanych do oceny formalno-merytorycznej,
pozytywnie ocenionych zostalo 56 proc. pro-
jektow. Whniosek UR: Wipdlna uniwersytecka
inicjatywa antyplagiatowa Uniwersytetu Rolni-
czego w Krakowie oraz Uniwersytetu Przyrod-
niczego we Wroctawin znalazl si¢ na 9 miejscu
listy rankingowej projektéw ocenionych po-

zytywnie, skicrowanych do dofinansowania.
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NCBiR anulowato konkurs w niedtugim czasie
po ogloszeniu list rankingowych.

Kolejny konkurs, ktdrego nabér rozpoczat
sie w czerweu 2015 r., dotyczyi Programu Roz-
woju Kompetencji. Wsrdd ok. 425 wnioskéw
zakwalifikowanych do oceny formalno-me-
rytorycznej, pozytywnie occnionych zostalo
ok. 14 proc. projektéw. Dwa wnioski napisane
przez zespdt Biura Programéw Dydaktyczno-
-Naukowych: Szansa na sukces po UR oraz
Poszukujg specjalistow po UR znalazly si¢ odpo-
wiednio na 35 i44 miejscu naliscie rankingowej
projektéw ocenionych pozytywnie, zakwalifi-
kowanych do dofinansowania. Realizacja obu
projektéw zostala rozpoczgta w kwietniu br.

Dofinansowanie w wysokosci 3.151.457,88 zt



(suma dla obu projektéw) jest przeznaczone
na wsparcie kompetencji studentéw bedacych
na 6 semestrze studiéw inzynierskich I stopnia
wszystkich wydzialéw Uczelni, z kierunkéw:
dietetyka, technologia zywnosci i zywienie
czlowieka, rolnictwo, ochrona $rodowiska,
zootechnika, biotechnologia, ogrodnictwo,
inzynieria $rodowiska, inzynieria i gospodarka
wodna, technika rolnicza i lesna, zarzadzanie
i inzynieria produkeji, ochrona zasobéw le-
$nych, gospodarka le$na. Do konica stycznia
2019 r. 840 studentéw wezmie udzial w certy-
fikowanych szkoleniach i zajeciach warsztato-
wych, zajeciach projektowych oraz wizytach
studyjnych organizowanych we wspélpracy
z otoczeniem spoleczno-gospodarczym. Stu-
denci na poczatku i na zakoriczenie projektu
wezmg udzial w bilansie kompetencji, zapew-
nione im zostanie doradztwo zawodowe.

W czerwcu 2015 r., uczelnie mogly ubie-
gaé sie takze o inne $rodki. Zostal ogloszony
konkurs na projekty w Programie Studinjesz?
Praktykuj! Wirdd 369 wnioskéw zakwalifi-
kowanych do oceny formalno-merytorycznej,
pozytywnie ocenionych zostalo 30 proc. projek-
tow. Z 95 aplikacji zakwalifikowanych do dofi-
nansowania, az 5 wnioskow napisanych przez
zesp6l Biura Programéw Dydaktyczno-Nauko-
wych znalazlo si¢ na liscie rankingowej, wyprze-
dzajac znane Uniwersytety i Politechniki.

Biuro pozyskalo fundusze dla Uniwer-
sytetu Rolniczego na organizacje i przepro-
wadzenie wysokiej jako$ci programéw stazy
krajowych i zagranicznych w catkowitej wy-
sokosci dla wszystkich 5 projektéw w kwocie
10.305.318,40 z}. Adresatami wsparcia zwycie-
skich projektow sa studenci UR - 833 osoby,
bedace na ostatnim i przedostatnim semestrze
studiéw  stacjonarnych pierwszego stopnia:
Staz — pierwszy krok do sukcesu — dla studentéw
Wydziatu Technologii Zywnos’ci, Nasz stazy-
sta, to idealny Twdj pracownik — dla studentow
z Wydzialu Inzynierii Produkcji i Energetyki,
Zacznij od stazu, a osiggniesz sukces — dla stu-
dentéw Wydzialu  Rolniczo-Ekonomiczne-
go, Profesjonalny geodeta na rynku pracy oraz
Dobry staz — pewna przysztos¢ — oba projekty
skierowane dla studentéw Wydzialu Inzynierii

Srodowiska i Geodezji.

Realizacja wszystkich projektéw  stazo-
wych rozpoczeta sic 1 kwietnia br. i bedzie
trwala do 31 grudnia 2017 roku. Skutecznos¢
pozyskiwania projektéw przez Zespél Biu-
ra  Programéw  Dydaktyczno-Naukowych
w nowej perspektywie finansowej w ramach
POWER wynosi 100 proc. Dofinansowanie
pozyskane z POWER dla UR od maja 2015
do kwietnia 2016 wynioslo 13.456.776,28 z1!

Zespét Biura Programéw Dydaktycznych
nie proznuje. W czerwcu 2016 r. mgr inz. Ur-
szula Jabloniska — Korta — kierownik Biura
zostala poinformowana o wynikach oceny for-
malnej dwoch projektéw ztozonych w ramach
drugiej edydji kolejnego konkursu ogloszonego
w kwietniu br. na Programy Rozwoju Kompe-
tencji. Oba projekty, obejmujace wsparciem stu-
dentéw wickszosci Wydzialéw UR na faczng
warto$¢ dofinansowania ok. 3 milionéw - zo-
staly zakwalifikowane do kolejnej oceny for-
malno-merytorycznej. W okresie okolo 7 mie-
siecy, do wiadomosci publicznej podane zostana
wyniki tego konkursu i lista rankingowa.

Okres wakacyjny dla zespotu Biura - jak
co roku — réwniez i tym razem nie bedzie,
tzw. »sezonem ogérkowym”. Do 29 lipca ist
niata mozliwo$¢ aplikowania w kolejnym kon-
kursie ogloszonym przez NCBiR - na Miedzy-
narodowe Programy Ksztalcenia. Wickszos¢
Wydzialéw zaangazowala si¢ w opracowywa-
nie koncepcji programéw ksztalcenia w jezyku
obcym, planowanie dziatai dla migdzynarodo-
wych szkét letnich, skorzystania z mozliwosci
zaproszenia wybitnych wykladowcow z zagra-
nicy, a takze — i wreszcie: rekrutacji studentéw
spoza granic kraju — a wigc olbrzymia szansg
wypelnienia limitéw przyje¢ w trakeie rekruta-
¢ji na poszczegdlne kierunki studiow.

Natomiast od 1 sierpnia do 30 wrzesnia br.
bedziemy mieli szans¢ aplikowania w konkur-
sie na projekty podnoszace kompetencje kadry
dydaktycznej Uczelni w ramach wspierania
zmian organizacyjnych i podnoszenia kompe-
tencji kadr w systemie szkolnictwa wyzszego.
Srodki bedzie mozna pozyska¢ na wspieranie
innowacyjnych umiejetnosci  dydakeycznych
(learning-by-doing, design-thinking), umiejet-
nosci informatycznych (postugiwanie si¢ profe-

sjonalnymi bazami danych i ich wykorzystanie

W siedzibie naszego Biura organizujemy
spotkania informacyjne dla zainteresowanych,
konsultujemy, doradzamy i pomagamy w for-
malno$ciach. Jednakze w tworzeniu koncepcji
badan liczymy na naszych naukowcow. Dzigki
nim aktualnie na Uniwersytecie Rolniczym

realizowanych jest 13 duzych projektow nauko-

wych: 7 w ramach Programu Badan Stosowa-
nych, 3 - w ramach Programu Strategicznego
BIOSTRATEG i 3 w ramach Programu GEKON
— Generatora Koncepcji Ekologicznych.

w procesie ksztalcenia), w zakresie prowadzenia
dydakeyki w jezyku obcym, a takze w zakresie
zarzadzania informacja.

Prébujemy takze pomaga¢ w zdobywa-
niu $rodkéw na projekty badawcze. W maju
2016 r. NCBiR w kooperacji z firma Synthos,
uruchomilo 30 mln z} na wsparcie badan na-
ukowych i prac nad nowa generacja produkeéw
w przemysle chemicznym. Srodki maja poméc
w rozwoju m.in. ekologicznych antydegradan-
téw i biopestycydéw. W czerwcu br. NCBiR
oglosito 111 konkurs na projekty w ramach Pro-
gramu Strategicznego Srodowisko Naturaine,
Rolnictwo i Lesnictwo™ BIOSTRATEG.

Nalezy tez pamictaé o osrodkach pozy-
skanych z innych mechanizméw i strumieni
finansowych, jak np. te z Narodowego Fundu-
szu Ochrony Srodowiska i Gospodarki Wodnej
(chociazby sztandarowy projekt realizowany
przez Uniwersytet: Srodowisko bez barszczu
Sosnowskiego), czy o projektach pozyskiwa-
nych i realizowanych w ramach HORYZONT
2020. Obecnie Uczelnia realizuje 2 takie pro-
jekty. W projekcie na mobilne miedzynarodo-
we studia doktoranckie — jestesmy liderem.

Zapraszamy do wspotpracy, a niezdecy-
dowang jeszcze mlodziez pomaturalng do stu-
diowania w Uniwersytecie Rolniczym. Do-
datkowa oferta w postaci np. certyfikowanych,
specjalistycznych szkoleri branzowych, stazy
krajowych i zagranicznych — pozwala na robie-
nie czego$ wigcej, niz tylko podstawowy pro-
gram studiéw — na podnoszenie kompetencji
zawodowych oczekiwanych przez pracodaw-
cdw w nowoczesnym spoleczeristwie gospodar-
ki opartej na wiedzy — a to juz cos!

Opracowanie: mgr Anna Liberek
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Wyniki oceny nauczycieli akademickich Uniwersytetu Rolniczego
w Krakowie przeprowadzonej w 2016 r. na podstawie
.Informacji o dziatalnosci nauczyciela akademickiego

za lata akademickie 2013/2014 - 2014/2015

(2011/2012 - 2014/2015 dla profesoréw mianowanych)”

Zgodnie z zapisem w ustawie, Prawo o szkolnictwie wyzszym (art. 132) oraz z § 78-85 Statutu Zakres oceny
Uniwersytetu Rolniczego w Krakowie nauczyciele akademiccy podlegaja okresowej ocenie. Okresowa ocena pracownikéw naukowo-dy-
Jest ona przeprowadzana nie rzadziej niz co 2 lata, z wyjatkiem mianowanych nauczycieli dakeycznych obejmuje aktywnos¢ naukowa
akademickich posiadajacych tytut naukowy profesora, ktdrzy powinni by¢ oceniani nie rzadziej oraz prace dydaktyczno-wychowawcza i or-
niz raz na 4 lata. Prezentowana informacja obejmuje lata akademickie 2013/2014 - 2014/2015 ganizacyjna w Uczelni. Mogli oni réwniez
(2011/2012 - 2014/2015 w przypadku profesoréw mianowanych). przedstawi¢, wliczane w tegorocznej ocenie
do dziatalno$ci naukowej, swoje osiagniccia
Tabela 1. Zestawienie liczby nauczycieli akademickich ocenionych w 2016 r. w zakresie podnoszenia kwalifikacji zawo-
za lata 2013/14 — 2014/15 (2011/12 — 2014/15)@ d .
owych. W przypadku natomiast pracow-
Wydziat T . .
IStanowisko Stud. [ stud. [ nikéw dydaktycznych ten ostatni rodzaj
WR-E | WL |WHiBZ| WISIG | WBIO | WIPIE | WTZ |ucMW| J.0. | WF Razem . - . . -
dzialalno$ci oprécz dziatalnosci dydakeycz-
vy | ® [ 8 [ 7 [ 4o o] | -] -]-]=
Profesor 0 s . ; . s . " no-wychowawczej i organizacyjnej ocenia
nadzwyczajny - - - - si¢ obligatoryjnie. Jednoczesénie pracownic
Profesor € 8 Y] . p y
E;dzwycza‘"y 1|79 4 4 3 3 6/1 2 - - | < ci mogli opcjonalnie przedstawia¢ do oce-
Adiunktdrhab. | 19 | 22 | 17 | 19 | 24/1 | 13 | 21 1 - . - | 13611 ny takze swoje osiagniecia naukowe, kto-
IAdiunkt dr 46 | 34/1 | 21 33 | 22/1 15 | 38/1 4 - - 2 | 2153 rych punktach Pola{czono z dzialalnos’ciq
Asystent dr 8 7 10 9 3 4 5 - - - - 46 w zakresie podnoszenia kwalifikacji zawo-
fsystent mgr | 2 ! 2 ! 2 2 - : - ; . dowych. Dodatkowo, przy ocenie pracow-
Pracownicy
dydaktyczni 4 s 2 ! 2 5 6 N il M 68 nikéw posiadajacych tytut naukowy pro-
Razem 109/0 | 85/2 | 70/0 | 80/0 | 68/2 | 53/0 | 90/2 | 7 2 | 13 3 | e00/6 fesora lub stopien doktora habilitowanego

(a) dotyczy profesoréw mianowanych

(b) Biblioteka Gléwna, Centrum Kultury i Ksztatcenia Ustawicznego uwzglgdnia Slg osiqgniqcia w zakresie ksztal-
() kursywa oznaczono ilosé ocen negatywnych
cenia miodej kadry naukowe;.
Tabela 2. Wyniki oceny dziatalnosci naukowej (@), dydaktycznej i organizacyjnej nauczycieli

akademickich za lata 2013/14 — 2014/15 (2011/12 — 2014/15) ®) Oceng, ktOl'C) dOEYCZy niniejsze sprawoz-

WYDZIAL ROLNICZO - EKONOMIGZNY danie, przeprowadzono na wiosng 2016 r.

na podstawie danych zamieszczonych przez

Stanowisko
Informacje prot, | prat. | 71 | mctunke | Actun | Aoveton|Asystnt Frcomier pracownikéw w ,,Informacji o dziatalnosci
. . : . ydaktyczni © . .7
Zwycz. | nadzw. | yg | drhab. | dr dr | mor nauczgyciela akademickiego za lata akade-

Liczba ocenianych | 4q 10 1 19 46 8 2 7 mickie 2013/2014 - 2014/2015 (2011/2012

pracownikow

\Zakres punktow za

- 2014/2015 w przypadku profesordw zatrud-

97-1141|75-428 | 362 | 76-349 | 45-573 |40-220| P 15-61
naukowag © . . . »
paukows — nionych na podstawie aktu mianowana)’.
punktéw za dziat. | 291,6 | 2517 | 3620 | 2243 | 161,0 | 1328 | P 34,1 . .
maukows ® Formularz ten, ktéry dostepny byt na stronie
Zakres punktéw za | 104 4351189 467| 275 |135.476|185-462(194-352| P 301-536 internetowej Uczelni pod adresem:
dziat. dydaktyczng
Srednia liczba htep://kadry.ur.krakow.pl/zasoby/77/Infor-
punktow za dziat. | 260,3 | 2960 | 2750 | 3132 | 277,6 | 2468 | P 3776 ) ) ) ;
dydaktyczna macja_o_dzialalnosci_nauczyciela_akade-
\Zakres punktow za
dzial. 19-120 | 13-73 | 47 | 10-57 | 7-44 | 11-34 | P 15-39 mickiego_2014.pdf

T izacyjng -
Srednia liczba i
punktow za dzial. | 590 | 405 | 470 | 266 | 199 | 19,0 P 21,6 opracowata Senacka Komisja ds. Oceny

lorganizacyjn:

Kadr w oparciu o weze$niej obowiazujacy

Oceny negatywne 0 (] 0 1] (] 0 (1] L] . . ‘.
dokument ,Informacja o dziatalnosci na-
- ligciami ki i i ke bejmuje lata kalend: 2014 - 2015 . . . . .
ot gy e rasova shemue A ainderzone uczyciela akademickiego za lata akademickie
(b) - dotyczy 6w (punktacja na okres dwuletni)

(c) - ocena naukowa nieobligatoryjna
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Tabela 3. Wyniki oceny

j @),

akademickich za lata 2013/14 - 2014/15 (2011/12 2014/15) ®

WYDZIAt LESNY
Stanowisko
Informacje Prof. Prof. Prof. | A diunkt | Adiunkt | Asystent| Asystent| Pracownicy
nadzw.
zwycz. | nadzw. UR dr hab. dr dr mgr  |dydaktyczni ©
Liczba o{:eplanych 8 3 7 2 24 7 1 3
pracownikow
[Zakres punktow za
ldziatalnosé 100-427 | 45-84 | 67-761 | 71-739 | 16-413 | 42-290 | 165 49 -87
(@
rednia liczba
punktow za dziat. 2489 63,2 3404 2448 146,4 144,9 165,0 731
naukowa
[Zakres punktow za
ldziat. dydaktyczna 155 - 268|220 - 350|168 - 351|184 - 578|165 -417(115-296| 179 271 -459
[Srednia liczba
punktéw za dziat. 205,8 272,2 230,86 302,1 262,8 2158 179,0 3324
dydaktyczn:
akres punktow za
dziat. 17-62 |28-49,5( 9-138 | 15-83 | 9-45 | 13-44 13 11-14
lorganizacyjn:
Srednia liczba
punktow za dziat. 38,2 39,5 56,9 36,5 22,5 233 13,0 13,9
lorganizacyjn:
(Oceny negatywne 0 [ 1 L] 1 0 0 0
(2) - wraz z osiagnieciami w zakresie podnoszenia kwalifikacii zawodowych, dziatalnos¢ naukowa obejmue lata kalendarzowe 2014 — 2015
(2012 - 2015)
() ~dayeey miamovanych prtesrtw (ki przlczon e duit)
(¢) - ocena naukowa nieabligatoryjna
Tabela 5. Wyniki oceny j @),
akademickich za lata 2013/14 — 2014/15 (2011/12 2014/15) ®
WYDZIAL INZYNIERII SRODOWISKA | GEODEZJI
Stanowisko
Informacje Prof. Prof. P;”f- Adiunkt | Adiunkt |Asystent|Asystent| Pracownicy
zwycz. | nadzw. | "R"" | drhab. | dr dr mgr  |dydaktyczni ©
lLiczba ocenianych 6 1 4 19 33 9 1 7
lpracownikow
[Zakres punktow za
[dziatalnos¢ 182-664| 131 |111-332| 66 -400 | 36 -322 | 71-275 79 5-81
naukow @
2997 | 1310 | 2173 | 1998 | 1318 | 156,3 79,0 44,0
[fakres punktow 2a | 177 395|385 |320-387|343- 585(143-485(322-439| 304 | 349-599
(dziat. dydaktycznag
[Srednia liczba
lpunktéw za dziat. 312,6 386,0 344,8 409,7 358,0 375,0 304,0 463,0
daktyczn:
[Zakres punktow za
(dziat. 27-101 39 21-51 | 17-85 | 15-47 | 15-66 19 15-42
forganizacyjn
rednia liczba
lpunktéw za dziat. 69,8 39,0 40,3 431 21,0 26,3 19,0 26,0
rganizacyjn:
ceny negatywne 0 [ 0 0 0 0 0 0
s} - ez oulagnieclmi e zskesispacoscania kel odowych, jmu 2014 -2015
(2012 - 2015) ©
(b) - dotyczy mianowanych profesoréw (punktacia przeliczona na okres dwuletni)
(c)- ocena naukowa nieobligatoryjna
Tabela 7. Wyniki oceny j @), i
akademickich za lata 2013/14 - 2014/15 (2011/12 2014/15) ®
WYDZIAE INZYNIERII PRODUKCJI | ENERGETYKI
Stanowisko
Informacje Prof. Prof. Prof. Adiunkt | Adiunkt |Asystent|Asystent| Pracownicy
i . | madzw. | GRS 4 A
zwycz. | nadzw. UR dr hab. r dr mgr  |dydaktyczni ©
Liczba o?e!lianych 6 5 3 13 15 4 2 5
[Zakres punktow za
dziatalnos¢ 109 - 330|155 - 627|111 - 318 58 - 577 | 56 - 331 52 P 22-61
(@
1992 | 2907 | 201,3 | 2023 | 1423 | 520 P 36,6
[Zakres punkiow 2a | 176 _ 309|306 _ 476|357 - 521|229 - 443|192 - 475| 79 P 285-435
dziat. dydaktyczna
Srednia liczba
punktéw za dziat. 289,2 384,7 4347 327,3 352,5 79,0 P 358,0
dydaktyczn:
[Zakres punktow za
dziat. 29-102 | 17-73 | 69-104 | 20-82 10 -60 3 P 9-40
lorganizacyjn:
rednia liczba
punktéw za dziat. 67,8 42,8 82,0 40,9 26,2 3,0 P 23,8
lorganizacyjn:
(Oceny negatywne 0 0 0 [ 0 0 [ [

(e)- wraz 2 osiagrieciami w zzkreso podhoszena kwalfiac zawodowych, disanost naukowa obeimue aa kalendarzow 2014 - 2015
(2012 -2015) ®

(b) - dotyczy mianowanych profesorow (punktacia przeliczona na okres dwuletni)

(c)- ocena naukowa nieobligatoryjna

Tabela 4. Wyniki oceny

i naukowej @), d

akademickich za lata 2013/14 — 2014/15 (2011/12 2014/15) ®)
WYDZIAL_ HODOWLI | BIOLOGII ZWIERZAT

Stanowisko
Informacje Prof. Prof. Prof. | A diunkt | Adiunkt | Asystent |Asystent| Pracownicy
i . nadzw.
zwycz. | nadzw. UR dr hab. dr dr mgr  |dydaktyczni ©

Liczba ocenlanych 7 7 4 17 21 10 2 2
pracownikow
[Zakres punktow za
dziatalnos¢ 194 -847| 82 -526 | 92-549 (121-496| 72-733 |72 - 239 P 58-116
naukowg
Srednia liczba
punktow za dziat. 464,3 | 2638 | 2729 | 2459 | 2037 | 1384 P 87
naukow:
[Gakres punktow 2a |55, _ 457|244 - 451|235 - 469|227 - 556|179 - 420|147 -364| P | 394472
dziat. dydaktyczna
[Srednia liczba
punktéw za dziat. 3954 327,6 321,8 333,2 288,7 246,2 P 433
dydaktyczn:

‘akres punktow za
dziat. 36-83 | 21-93 | 20-53 | 16-87 | 10-35 8-40 P 17-22
lorganizacyjn:

rednia liczba
punktéw za dziat. 56,1 52,3 359 38,9 22,9 19,2 P 19,5
lorganizacyjn:
[Oceny negatywne 0 0 0 0 0 [ 0 0

(a) - wraz 2 osiagnigciami w zakresie podnoszenia kwalfkaci zawodowych, dzialalnose naukowa obejmue lta kalendarzowe 2014 ~ 2015

(2012 - 2015) ©

(b) - dotyczy mianowanych profesorow (punktacia przeliczona na okres dwuletni)
(c) - ocena naukowa nieobligatoryjna

Tabela 6. Wyniki oceny

i naukowej @), d

akademickich za lata 2013/14 — 2014/15 (2011/12 2014/15) )

WYDZIAL BIOTECHNOLOGII | OGRODNICTWA

Stanowisko
Informacje Prof. Prof. Prof. | A giunkt | Adiunkt |Asystent|Asystent| Pracownicy
nadzw.
zwycz. | nadzw. UR dr hab. dr dr mgr  |dydaktyczni ©
lLiczba c(feplanych 4 8 3 2 22 3 2 2
jpracownikow
[Zakres punktéw za
|dziatalnos¢ 96 - 369 | 64 - 246 |134 - 395| 24 - 575 | 15 - 257 258 P 5-20
237,8 162,0 2447 215,0 95,0 258,0 P 12,5
{Zakres punktow za
ldziat. dydaktyczna 118 - 309|146 - 290|182 - 460|151 - 435|121 -544| 404 P 323 -364
[Srednia liczba
lpunktéw za dziat. 193,0 2145 295,7 303,8 288,2 404,0 P 343,0
daktyczn:
akres punktow za
iziat. 27-109 | 13-67 | 20-88 | 13-109 | 5-34 7 P 3-10
Ii
lpunktéw za dziat. 64,0 40,7 437 38,5 18,1 7,0 P 6,5
rganizacyjn:
Oceny negatywne 0 0 0 1 1 0 0 0
(a) - wraz z osiagnieciami w zakresie podnoszenia kwalifikac]i zawodowych, dziatalnosé naukowa obejmuie lata kalendarzowe 2014 — 2015
2012 - 20
() Goey mangwary prfesrow (punkaca przlezon ks i)
(c)- ocena naukowa nieobligatoryjna
Tabela 8. Wyniki oceny i naukowej @, d i
akademickich za lata 2013/14 — 2014/15 (2011/12 2014/15) )
WYDZIAt. TECHNOLOGII ZYWNOSCI
Stanowisko
Informacie prof. | Prof. | P | Adiunkt | Adiunkt | Asystent|Asystent| Pracownicy
2 dzw. | "392¥- | Grhap, | d i ©
zwycz. | nadzw. | o r hab. r dr mgr  |dydaktyczni ©
Liczba ozl:e[uanych 6 8 6 27 38 5 _ 6
pracownikow
\Zakres punktow za
dziatalnos¢ 291-742|127 - 596 |80 - 1134|139 - 970| 34 - 609 P - 14 -109
naukowa
rednia liczba
punktéw za dziat. 4859 328,9 399,0 421,0 2281 P - 53,0
naukowa ©
\Zakres punktow za
ldziat. dydaktyczna 264 - 442|186 - 492|243 - 471|203 - 442| 66 - 440 P - 328 - 435
Srednia liczba
bunktéw za dziat. | 383,8 | 3051 | 359,8 | 349,6 | 3063 P - 355,0
[dydaktyczn
|Zakres punktow za
dziat. 41-76 | 15-65 | 26-57 | 14-84 | 8-34 P - 16-30
lorganizacyjn:
Srednia liczba
punktéw za dziat. 60,5 37,8 44,8 33,6 20,4 P - 20,0
lorganizacyjn:
|Oceny negatywne [ 0 1 [] 1 0 - []
(a)-wraz z po kwalifkacji zawodowych, dziatalno$é naukowa obejmuje lata kalendarzowe 2014 — 2015

(2012 -2015) ©)

(b) - dotyczy mianowanych profesorow  (punktacia przeliczona na okres dwuletni)

(€)- ocena naukowa nieoblig

atoryjna
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Tabela 9. Wyniki oceny

1 1 (@) i . N
) ¥, dy Yy )
akademickich za lata 2013/14 — 2014/15 (2011/12 — 2014/15) ®

UNIWERSYTECKIE CENTRUM MEDYCYNY WETERYNARYJNEJ

p ia kwalifikacji zawodowych (@),

Tabela 10. Wyniki oceny dzi; Sci w
ji i jnej za lata 2013/14 — 2014/15

y y Al y

JEDNOSTKI OGOLNOUCZELNIANE

Stanowisko Stanowisko
Informacje ) Adiunkt Adiunkt Informacje " Starszy
Prof. nadzw. UR | Adiunkt dr hab. nau:rowy nauk.—:rydakL Adiunkt wyktadowca Wyktadowca Lektor Instruktor

[Liczba ot':epianych 2 1 2 2 lLiczba ocenianych pracownikéw 2 27 5 2 2

jpracownikéw

lzak Kt6 [Zakres punktow za dziatalnosé

kres punktéw za 87150 196 152 59-95 lpodnoszenie kwalifikacji 14 4-85 8-58 10-25 5-18
ldziatalnosé naukowa @
lsrednia ticzb o [Srednia liczba punktow za
o, haakon @ 18,5 196,0 152,0 72,0 ldziatalnosé podnoszenie 14,0 16,8 222 17,5 1,5

lza dziat. naukowa kwalifikacji ych ©

[Zakres punktow za [Zakres punktow za dziat. _ _ _ _

ldziat. dydaktyczna 39-267 317 n.d. 181 - 209 ldydaktyczna 10 208-728 209 - 448 500 - 521 365-371

[Srednia liczba punktéw Srednia liczba punktéw za dziat.

lza dziat. dydaktyczna 153,0 317,0 n.d. 195,0 ldydaktyczna 10,0 383,0 333,2 510,5 368,0

[Zakres punktow za [Zakres punktow za dziat. _ _ _

ldziat. organizacyjna 30-34 17 23 12-22 lorganizacyjna 18 6-39 15-40 12 12-17

[Srednia liczba punktow 32,0 17,0 23,0 17,0 18,0 18,9 212 12,0 145

fza dzial. organizacyjng

[Oceny negatywne 0 0 0 [} |Oceny negatywne 0 [] 0 0 0

(@)-wrazz pod dzialalnosé naukowa obejmu 2014 -2015

(2012 - 2015, ® wiazz w naukowe] za lata 20142015
(b) - dotyczy mianowanych profesorow (punktacia przeliczona na okres dwuletni)
(c)- ocena naukowa nieobligatoryina
Tabela 11. Oceny pr: Wydziatu El Tabela 12. Oceny przyznane pracownikom Wydziatu Lesnego
z podziatem na zaj z podziatem na zaj isk
Dziatalno$¢ naukowa i w zakresie Dziatalno$¢ naukowa i w zakresie
Rodzaj i ifikacji i ¢ Rodzaj i ifikacji i ¢
zawodowych zawodowych
Ocena 5 l 45| 4 |35| 3 l 2 5 (45| 4 3,5| 3|25 l 4,5 l 4 l 3,5] 3 l 2 Ocena 5 ‘ 45| 4 |35]| 3 ‘ 2 5 (45| 4 3,5| 312|565 ‘ 4,5 ‘ 4 ‘ 3,5‘ 3 ‘ 2
Stanowisko Liczba 0s6b z dang ocena Stanowisko Liczba 0s6b z dang ocena
Profesor zwyczajny | 1 1/6|3|5 0|0 |2 |M|[3[0|0 |21 712|410 Profesorzwyczajny | 2 (1 | 2 [ 3 |0 0|0 6|2 (0|0|O0|fO0]1 41120
Profesor Profesor
nadzwyczajny 1 23 3 1 [ ) 31430 01 3 1 3|12(0 nadzwyczajny 0 1 1 1 o|o0]|o0 0|3(0f0|0|O0]|O 2 1 0|0
Profesor Profesor
madsyezaimyur | 0| 0| 1] oo ofo|o|1|ojo|jofoflofj1]|o0fo0]o0 modsyezaimyur | 2| 100 afofof s 1]ofof1|2][1|1]1]1
Adiunkt dr hab. 1 5|7 |5[1]0 04 (12| 2|1 01 3|6 |8]|1 0 Adiunkt dr hab. 2|3|6|7(3|0|2|0|13|/6(0|0]|2|2|7]|9 1|0
Adiunkt dr 6 9 (9 |14|7 0| 2 5 (308 0| 0|7 | 4|22{10]| 2 0 Adiunkt dr 41219 8 7 1 0 2 (23|6(0|0|2|5([13/9]|2]|0
Asystent dr i Asystent dr i
asystent mgr 0|22 1 110 0|1 4 |1 ojo|1]o0 3|2 [ ] asystent mgr 2 2|0 3 1 [ ) 1 6 |1 0ofo0|2|0 3|3(0]0
Pracownicy Pracownicy
ydartyesnt 2|11 |1)2]o0o|2|2|3fo|ofof1|3]|3[0]0]|0 ydartyesmt ojof2[1fofo|o|1[1f[1]|/0f0ofo|o|[3|0f0]0
Wszyscy Wszyscy
nauczyciele 1 [20(29|27 |17 |0 [ 4 |17 [65(17| 1|0 |13 14 [43|25| 9 | O nauczyciele 12|10 (20|23 (15| 1 | 2 |11 |53 (15| 0 |0 | 7 (10|33 |24| 6 | 1
akademiccy akademiccy
Tabela 13. Oceny pr: p! i 'ydziatu Hodowli i ii Zwierzat z podziatem na Tabela 14. Oceny pr i ydzi: zynierii S i i dezj
zajmowane stanowiska z podziatem na zaji isk
Dziatalno$¢ naukowa i w zakresie Dziatalno$¢ naukowa i w zakresie
Rodzaj i ifikacji i Rodzaj i ifikacji i
zawodowych zawodowych

Ocena 5 ‘ 45| 4 |35]| 3 ‘ 2 5 (45| 4 3,5| 3[/2]|5 ‘ 4,5 ‘ 4 ‘ 3,5‘ 3 ‘ 2 Ocena 5 ‘ 45| 4 |35]| 3 ‘ 2 5 (45| 4 3,5| 3[/2]|5 ‘ 4,5 ‘ 4 ‘ 3,5‘ 3 ‘ 2
Stanowisko Liczba 0séb z dana ocena Stanowisko Liczba 0séb z dana ocena
Profesor zwyczajny | 2 | 1 0|1 3|ofo0o|0(5|2|0|0|0|2|4|1|0]|0 Profesor zwyczajny | 1 of2(3(ojojofo0o|5|1(0f0f(0]|2|2|2|0]|0O0
Profesor Profesor
madmayezainy 1131 |1]ofof1|s5|1[ofo|1][1][3]|1[1]0 madmayezainy ojof1][ofofo|ofof1fofofofofo|1 [0f0]0
Profesor Profesor
modmeyezanyur | 10|11t jofof1|1]{2|ofofof1|1]2]0]0 modmeyezainyur | @ | 0| 1|12 ]0ofofo|afo|ofojoflo|3|1]0]0
Adiunkt dr hab. 1 4|5/[6 1 0fo0|3|8|6|0|0]|2]1 715(2]|0 Adiunkt dr hab. 2|2|8|2(|5(0|0|1|18|0f0|0]|3|2|5|7 2|0
Adiunkt dr 1 2|16 |2 |(0|0|5|1(6|(0|0|0|5[|1[5|1]|0 Adiunkt dr 4 (4|1 | 9| 4| 0|0 |4 (22|/4|1|0(3]|3 (187 |0]|0
Asystent dr i Asystent dr i
o etont e o213 |1|o|ofofa|3fofo|1][1]1]|2]2]0 o etont e 1{1]af1]ofojo|1|[6|0ofofo|1[1]3]|2]0]0
Pracownicy Pracownicy
dydaktyczni 0 1 0 1 0o(0]O0 0of(2(0(0|0|O0]|0O 2(0|0/(0 dydaktyczni 1 1 2 1 1 0] 0 0 (5|1 0|00 | 2 1 3|0|0
Wszyscy Wszyscy
nauczyciele 6 (1|20{19| 9 (0|0 |10(35(20| 0|0 |4 |1 (28|16| 6 | 0 nauczyciele 9|8 (28(17|12( 0|0 |6 |61|6 1|07 |10][33|22|2 |0




Tabela 15. Oceny przyznane pracownikom Wydziatu Bi hnol
na zajmowane stanowiska

ii i Ogrodni z podziat

Tabela 16. Oceny pr:

e pr . ydziatu Inzyni
podziatem na zajmowane stanowiska

ii Produkcji i Energetyki z

Dziatalno$¢ naukowa i w zakresie Dziatalno$¢ naukowa i w zakresie
Rodzaj i if i Rodzaj i i i
zawodowych zawodowych
Ocena 5 ‘4,5‘ 4 35| 3 ‘ 25|45 4 3,5‘ 3/2]|5 ‘4,5‘ 4 ‘3,5‘ 3 ‘ 2 Ocena 5 ’4,5’ 4 35| 3 ’ 2|5 |45| 4 3,5‘ 3/2|5 ’4,5’ 4 ’3,5’ 3 ’ 2
Stanowisko Liczba 0séb z dana oceng Stanowisko Liczba 0séb z dang oceng
Profesorzwyczajny | 0 | 1 | 2 | 0 | 1 00 |1 1/2(00]|1 01 1 110 Profesorzwyczajny [ 0 ( 2 | 2| 2 | 0 |0 [0 | O |5 |1|0|0)|0|f2]|2 110
Profesor Profesor
nadzwyczalny 02|41 1 00 |1 6/1(0|0|0|2|3|2|1]|0 nadzwyczajny 1 0|1 3|0o|jo0ojofof5|0|0|O0Of1|0|20|2]|0
Profesor Profesor
nadzwyczajny UR 0 1 1 1 [ 0 1 1 1 0|0 (1 0 0 1 1 0 nadzwyczajny UR 0 1 1 1 0o 0 0O(3|0f0|O0f|O0]|0O 3000
Adiunkt dr hab. 3|5|6/|5 |41 0|4 |15|4 |1 (0|1 2|13/ 6|20 Adiunkt dr hab. 2|1|3|3(3[0|0|2|6|4]|0|0]1 1 712 |1]0
(1)
Adiunkt dr 4 3|15|4]|3 1 1 2 (MM|{5(0]|0(1 2 (11|51 0 Adiunkt dr 2 2(5|4|2]|0 0 2 (1M|2(0]|0]2 1 7131210 ;
Asystent dr i Asystent dr i
asystent mgr 0 0 1 0 [ 0 0|1 ojo0ojo0of0|oO 1 ojo|o0 asystent mgr 0 0 1 0 0|0 0 0|1 ojo0oj|j0of0]|oO 1 ojofo c
Pracownicy Pracownicy by =
friiesd o|1]ofof1]|o|ofof2fo|ofofo|1]|0fo0|[1]0 ydaktyezn 1{of2f2|ofofofo|4al1]|0]0]|0]|2]1 100 =
Wszyscy Wszyscy f
nauczyciele 7 (13|19 (11 (10| 2 |1 9 |37(13/ 1|0 |47 |29|15| 7 |0 nauczyciele 6|6 |15(15( 5 | 00| 4|35|8 00|46 (23|7|7|0 ©
=
N
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g
b=}
Tabela 17. Oceny przyznane pracownikom Wydziatu T i Zywnosci z i na Tabela 18. Oceny pr p Uniwersy Centrum y (=5
zajmowane stanowiska Weterynaryjnej UJ — UR z podziatem na zaji isk g
Dziatalno$¢ naukowa i w zakresie - —
Rodza) I ifikachl I Dziatalnosé naukowa i w zakresie
odouyeh Rodzal owa [ wzal (-]
Ocena 5 ‘ 45| 4 |35]| 3 ‘ 2 5 (45| 4 3,5‘ 3/2]|5 ‘ 4,5 ‘ 4 ‘ 3,5 ‘ 3 ‘ 2 -
Ocena 5’4,5’4’3,5’3’2 5 (45| 4 3,5|3 2 5’4,5’4’3,5’3’2 -
Stanowisko Liczba 0séb z dang ocena (1~}
Liczba os6b z dang oceng =
Profesorzwyczajny | 0 ( 2 |2 |2 |0 (0|0 |0 |5(1(/0|0|0]|O0|4|2|0]|0 Prof
rofesor
" 001 1 0|01 ojojof1|0fO0|0|2|0|O0f0O
Profesor nadzwyczajny UR
madyezainy 2|of3|2f1]|o|o|2|2fa|ofof1|1]|3[2][1]0 :
Profesor Adiunkt dr hab. 0 0|1 0 0 0|0 0 1/0(0[0)|0 0 1 oj|o0 |0
nadzwyczajny UR 2 0|0 1 2 1 0 2(2|2(0|0f0O 1 4 |1 0|0 - N
Adiunkt naukowydr[ 0 | 0 | 1 of(o0]|o0 nie dotyczy [ 1 ojo0fo0
Adiunkt dr hab. 1 3/9|6|2|0|0|0(18|3|0|0(|2|1|MM|6|1]|0 Adionkt .
dydaktyconydr | 0 [ 1|1 ofofofojof2|o]jofofo|o|1]|1[0]0
Adiunkt dr 3|16 |15 7 |51 0|7 |23|4|3 (0|3 |6|20|6|2|0 Wezyscy
Asystent dr i nauczyciele of1/4(1(f0|0|1|03|0|1[0|O0|O0(|S5|1([0]|0
eyetont mar o|lofofofo|o|o|ofofo|ofofo|lo|o 0|00
Pracownicy
dydaktyczni 1 2|3 0 [ 0 0(6|0(0|0]|0O 1 5/0(0]0
Wszyscy
nauczyciele 9 |13 (32(18|10| 2| 0 [11|56|14| 3 (0|6 |10|47 (17| 4 |0
Tabela 19. Oceny przyznane pracownikom Jednostek O z na T:bela 20k Sredni‘a i Uczel za dziatal g - d_ydaktycz.nq i organizacyjna na danyrr!
zajmowane stanowiska stanowisku w catej Uczelni oraz na j ych przez y
akademickich UR
Dziatalno$¢ naukowa i w zakresie
Rodzaj i i ji i Stanowisko
zawodowych . Wszyscy
Rodzaj Prof. nauczyciele
Ocena 5|45| 4 |35 3 ‘ 25|45 4 3,5‘ 32|65 ‘ 4,5 ‘ 4 ‘ 3,5 ‘ 3 ‘ 2 dziatalnosci Prof. Prof. nadzwycz, Adunktdr L inkide  Asystent Pracownik akademiccy
zwyez.©  nadzw.© ¥ " hab. dydaktyczny @ UR
Stanowisko Liczba 0s6b z dana oceng
Adiunkt olo|lo|lo|o|]o|lo|o|o|lo|o|o|lo]o o/lo|lo]|o Naukowa ® 318,2 247,3 286,4 2541 162,9 147,2 28,3 194,4
Starszy wykladowca| 2 | 5 (10| 5 | 5 | 0 | 1 2|16 (8 0|0 |2 |2|14| 9|00
Wykladowca 0 1 2 2 olo 0 olslololololo 510|000 Dydaktyczna 291,0 298,5 307,1 331,5 301,5 270,0 372,7 3151
Lektor 0 1 0 1 [ ] 0 0|2(0f0|0|O0]|O 2(0|0/f0
Organizacyjna 58,8 42,0 48,7 36,5 21,6 222 18,9 31,0
Instruktor o|1|0]1 0 0o|0|2|0|O0fO0O|OfO|2|0|O0|0O
Wszyscy
nauczyciele 2|8 (12(9|5[0|1|2|25/8|0(0(2]|]2]|23|9|0/|0 (a) starszy wykladowca, wykladowca, lektor, instruktor,
akademiccy (b) wrazz 2 zakresu i kwalifikacji

(¢) punktacja profesorow mianowanych przeliczona na okres dwuletni

27



1w

"
*1000

soams

Pracownicy (%)
o - ~ - - - - -~ - -

540 EE—

S0.74
100124
225141
50.174
7S —
00N
2924 EE————

290274 E—

73290
00334 —
329340 —

380374 I——
WHINP N—

40042t —

42524y m—

4% 4T B

s34500 mam
ss0874 W
575500 e
®0osM B
s2s48 B
50474
54 B
70074 .
734740
T0TT4 B
78T W
008
e
wsen
W09
225040
oans

a7s4% —
%054 B

Liczba punktow (pezedzialy)

Rys. 1. Rozklad punktéw uzyskanych za dzialalnosé naukowq i w zakresie podnoszenia kwalifikacji zawodowych przez nauczycieli akademic-
kich Uniwersytetu Ralniczega w Krakowie w latach 2014-2015 (2012-2015). Okres 2012-2015 dotycz_y profesoro’w miﬂnowanych, w prezentacyi

uwzglgdniono potowe punktéw uzyskanych przez nich w tym okresie.
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Rys. 2. Rozklad punktéw uzyskanych za dziatalnosé dydaktyczng przez naunczycieli akademickich Uniwersytetu Rolniczego w Krakowie w latach
2013/2014-2014/2015 (2011/2012-2014/2015). Okres 2012-2015 dotyczy profesordw mianowanych, w prezentacji uwzgledniono potowg punk-

téw uzyskanych przez nich w tym okresie.
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Rys. 3. Rozklad punktéw uzyskanych za dziatalnos¢ organizacyjng przez nauczycieli akademickich Uniwersytetu Rolniczego w Krakowie w la-
tach 2013/2014-2014/2015 (2011/2012-2014/2015). Okres 2012-2015 dotyczy profesoréw mianowanych, w prezentacji uwzglgdniono potowe

punktéw uzyskanych przez nich w tym okresie.

2011/2012 - 2012/2013”. Wprowadzono
do niego szereg zmian na wniosek wiadz
Uczelni i wydzialéw, czlonkéw komisji
i poszczegdlnych nauczycieli akademickich.
Zmiany te polegaly na rozszerzeniu formu-
larza i wprowadzeniu punktacji nie tylko
tak, jak to bylo dotychczas za dziatalnos¢
naukowa, ale takze za podnoszenie kwalifi-
kacji zawodowych, prace dydaktyczno-wy-
chowawczg i organizacyjng. Ustanowiono
tez kryteria pozwalajace, na podstawie uzy-
skanej liczby punktéw, przyporzadkowaé
nauczyciclom akademickim oceny za po-
szczegdlne rodzaje dziatalnosci. Przy przy-
dzielaniu punktéw za publikacje naukowe
kierowano si¢ wykazem czasopism sporza-
dzonym przez Ministerstwo Nauki i Szkol-
nictwa Wyzszego wykorzystywanym przy
ocenie parametrycznej jednostek. W przy-
padku prac wspolautorskich kazdy autor
otrzymywat liczbe punktéw przypisang dla
danego czasopisma lub monografii, niezalez-

nie od liczby wspotautoréw.

Kryteria oceny

Warunkiem  otrzymania  pozytywnej

oceny bylo uzyskanie z kazdego rodzaju

dzialalno$ci punktacji na poziomie co naj-
mniej 24% $redniej liczby punktéw na da-
nym wydziale i na okre$lonym stanowisku.
Uwzgledniano przy tym ewentualnie krét-
szy niz standardowo podlegajacy ocenie
okres zatrudnienia, przerwy w pracy i zmia-
ny zajmowanego stanowiska. Dodatkowymi
warunkami otrzymania pozytywnej oceny
za dzialalno$¢ dydaktyczna bylo zrealizo-
wanie obowiazujacego pensum i pozytywne
oceny jakosci prowadzenia zaje¢ dydakeycz-
nych w oparciu o ankiete studencka, a takze
protokét hospitacji. Aby calo$ciowy wynik
byl pozytywny nalezalo zosta¢ pozytywnie
ocenionym za wszystkie rodzaje dzialalnosci
obowiazujace pracownika.

Podczas opracowywania formularza ,In-
Jformacja o dzialalnosci nauczyciela akade-
mickiego za lata akademickie 2013/2014
- 2014/2015 (2011/2012 - 2014/2015 dla
profesordw mianowanych)” czlonkowie Se-
nackiej Komisji ds. Oceny Kadr mieli $wia-
domo$¢ zrdéznicowania specyfiki wydzialéw
oraz form dziatalnosci poszczegdlnych grup
nauczycieli. Dlatego kryteria przyznawania
ocen za osiagniecia w okreslonych rodza-

jach dzialalno$ci odniesiono do srednich

punktacji odpowiadajacych konkretnym
stanowiskom na wydziatach.

Oceng samodzielnych nauczycieli akade-
mickich oraz pracownikéw jednostek ogél-
nouczelnianych (Studium Jezykéw Obcych,
Studium Wychowania Fizycznego, Bibliote-
ka Giéwna i Centrum Kultury i Ksztalcenia
Ustawicznego), a takze Uniwersyteckiego
Centrum Medycyny Weterynaryjnej U] -
UR, przeprowadzita Senacka Komisja ds.
Oceny Kadr. Natomiast pozostatych nie-
samodzielnych nauczycieli akademickich
ocenialy komisje wydzialowe, a nastepnie
Komisja Senacka oceny te weryfikowala i za-
twierdzala. Strong administracyjng oceny
zajmowal si¢ Dzial Spraw Pracowniczych

i Socjalnych.

Wyniki

Ogdlem oceniono 600 oséb, w tym 261 sa-
modzielnych pracownikéw naukowo-dy-
daktycznych. Catkowita ocen¢ negatywna
uzyskalo 6 oséb, w tym trzech samodziel-
nych i trzech niesamodzielnych nauczycieli
akademickich. Pozostale osoby oceniono
pozytywnie. Sposréd ocen negatywnych, 5

spowodowanych bylo brakiem spelnienia
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Rys. 5. Wyniki oceny dzialalnosci dydaktycznej nauczycieli akade-
mickich UR zatrudnionych na poszczegdlnych wydziatach. Oznacze-
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wqsy — wartosci min-max, linie przerywane diugie oraz krdtkie od-
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na danym stanowisku w UR i dla wszystkich nauczycieli akademic-
kich Uczelni.
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Rys. 6. Wyniki oceny dziatalnosci organizacyjnej nauczycieli akade-
mickich UR zatrudnionych na poszczegdlnych wydziatach. Oznacze-
nia: e — Srednia liczba punkto’w, ramki — 0dc/9ylenia standardowe,
wqsy — wartosci min-max, linie przerywane diugie oraz krdtkie od-
powiednio: wartosci Srednie wyliczone dla wszystkich zatrudnionych
na danym stanowisku w UR i dla wszystkich nauczycieli akademic-

kich Uczelni.



kryterium wymaganego za dzialalno$¢ na-
ukowa, a jedna powstala na skutek nega-
tywnej oceny dziatalnosci organizacyjnej.
Szczegblowe zestawienie w tym wzgledzie
przedstawia tabela 1. W kolejnych tabelach
2-10 zebrano wyniki oceny dziatalnosci na-
ukowej pracownikéw poszezegdlnych wy-
dzialéw oraz Uniwersyteckiego Centrum
Medycyny Weterynaryjnej UJ-UR i jedno-
stek ogdlnouczelnianych, przy czym nalezy
zaznaczy¢, ze do przedstawienia informacji
o dziatalnosci naukowej nie byli zobligowani
pracownicy dydaktyczni. W zwiazku z tym,
ze nicktérzy takie dane podali to umiesz-
czono je w tabelach, nie s3 to jednak infor-
macje pelne. Nastepna grupa tabel (11-19)
prezentuje zestawienie liczby nauczycieli
akademickich, z podzialem na stanowiska,
zatrudnionych w poszczegdlnych wydzia-
tach i w UCMW oraz jednostkach ogdlno-
uczelnianych, ktdrym przyznane zostaly
okreslone oceny w trzech kategoriach dzia-
talnosci. Ostatnia tabela (tab. 20) miesci
$rednia punktacje za powyzsze dzialalnoci
na danym stanowisku w calej Uczelni oraz
na wszystkich stanowiskach zajmowanych

przez nauczycieli akademickich UR

Analiza wynikéw

W celu zobrazowania rozkladu punktéw
uzyskanych za dzialalno$¢ naukowy wraz
z osiagnicciami w zakresie podnoszenia
kwalifikacji zawodowych przez wszystkich
ocenianych nauczycieli akademickich wy-
konano rysunck 1. Wida¢ na nim m.in.,
ze najwigcej 0sob w caltej Uczelni, bo prawie
10 proc., uzyskato od 75 do 99 pkt. Okotlo
7 proc. pracownikéw zgromadzito mniej niz
25 punktéw, a udziat oséb keore zebraty 375
i wigcej punktdéw w sumie nie przekracza 10
procent.

Na kolejnych dwéch wykresach (rys. 2 i 3),
w analogiczny sposob przedstawiono dys-
trybucje punktacji za dzialalno$¢ dydak-
tyczng i organizacyjna. Znamienne jest to,
ze o ile w przypadku dziatalnosci naukowej
i organizacyjnej, liczba ocenianych, ktérzy
uzyskali wyniki znacznie przewyzszajace

wartosci $rednie (por. tab. 20) jest znaczaca,

to w odniesieniu do dziatalnosci dydakeycz-
nej tylko 9 ocenianych osiagneto punktacje
powyzej 1,7 wartoéci $redniej, co bylo wa-
runkiem uzyskania oceny 5 za t¢ dziatalnogé.
Powyzsze kryterium, z perspektywy doko-
nanej oceny wydaje si¢ zbyt wysokie, trzeba
jednak mie¢ na wzgledzie to, ze ustalone ono
zostato 4 priori na dlugo przed przeprowa-
dzeniem oceny, kiedy nie byl jeszcze znany
rozklad punktacji uzyskanej za osiagniecia
pracownikdw.

Nastepne rysunki typu ramka - wasy po-
dzielono na trzy grupy, w kt6rych zaprezen-
towano pordwnawcze zestawienia $redniej
liczby punktéw za poszczegélne rodzaje
dzialalno$ci uzyskanych przez nauczycieli
akademickich zatrudnionych na wydziatach
iw UCMW ze wzgledu na zajmowane sta-
nowiska. Przykladowo, z analizy pierwszej
grupy (rys. 4) dotyczacej dziatalnoéci na-
ukowej i w zakresie podnoszenia kwalifika-
¢ji zawodowych wynika, ze na wszystkich
wydzialach adiunkei naukowo dydaktyczni
z habilitacjg uzyskali wicksza $rednia liczbe
punktéw niz $rednia uczelniana dla wszyst-
kich stanowisk, a najlepszy wynik w tym
wzgledzie dotyczy adiunktéw z Wydziatu
Technologii Zywnosci. Réwniez rozrzut
punktacji reprezentowany przez odchylenie
standardowe (ramka) i wartoéci min — max.
(wasy) sa na tym wydziale najwigksze. Kolej-
ne grupy wykreséw (rys. 5 oraz 6) w podob-
nej formie prezentuja osiagniccia z zakresu
dzialalnosci dydaktyczno —wychowawczej
i organizacyjne;j.

Na podstawie informacji zebranych podczas
przeprowadzonej w 2016 roku oceny nauczy-
cieli akademickich Uniwersytetu Rolnicze-
go w Krakowie mozna stwierdzi¢, ze w okre-
sie, ktérego ocena ta dotyczyla nastapil
znaczacy rozwdj kadry naukowo-dydak-
tycznej. Szczegdlnie pozytywna jest rosna-
ca liczba uzyskiwanych stopni naukowych
doktora habilitowanego. Podstawa tego
rozwoju byla gléwnie dziatalno$¢ naukowa,
co znalazlo odzwierciedlenie w wysokiej
punktacji. Znaczne sa réwniez osiagniecia
pracownikéw w  dziatalnosci dydakeycz-
realizowania

no-wychowawczej.

Oprocz

procesu dydaktycznego, czgsto w wymiarze
przekraczajacym pensum, wielu z nich opra-
cowuje nowe programy lub modyfikuje ist-
niejace, udziela si¢ w dzialalnosci naukowej
studentdw, a niektdrzy pisza skrypty. Ogél-
nie nauczyciele akademiccy w naszej Uczelni
sa wysoko oceniani w zakresie prowadzenia
zaje¢ dydaktycznych przez przetozonych,
o czym $wiadcza wyniki hospitacji oraz
przez studentéw, co z kolei wynika z ankiet
studenckich. Liczni pracownicy angazuja
si¢ w dzialalno$¢ organizacyjna, najezescicj
na rzecz macierzystych wydzialéw, ale jest
réwniez wielu, kedrzy akeywnie dzialajg
na szczeblu Uczelni oraz poza nig.
Weiaz utrzymuje si¢ jednak pewne zréznico-
wanie pomiedzy wydzialami, tak pod wzgle-
dem dzialalnosci naukowej jak i dydakeycz-
nej i organizacyjnej. Zapewne po czeéci ma
to zwiazek z rdzna ich specyfika, ale bez
watpienia istotng role odgrywa tu takze
indywidualna aktywno$¢ poszczeg6lnych
pracownikéw. Jest to wyraznie widoczne gdy
pordwna si¢ $rednie arytmetyczne i wartosci
miar rozproszenia punktacji w poszczegdl-
nych grupach na réznych wydziatach oraz
ich zakresy w obrebie tych samych stanowisk.
Sa w naszej Uczelni nauczyciele akademiccy
przodujacy w publikowaniu swoich prac
w renomowanych czasopismach czy tez pa-
tentujacy lub wdrazajacy swoje osiagniecia,
jak réwniez stosunkowo liczna grupa oséb,
ktorzy prezentacje swojej dzialalnosci na-
ukowej ograniczaja do lokalnych konferencji
i czasopism lub monografii o ograniczonym
zasiggu. Obecnie, chcac powickszaé reno-
me naszej Uczelni i zdobywaé w terminie
kolejne awanse naukowe osoby te powinny
znaczaco zaktywizowal swoja dzialalnos¢,
szczegdlnie w obszarze naukowym. Pozy-
tywnym symptomem w tym aspekciec wydaje
si¢ by¢ relatywnie wysoka punktacja uzyska-
na za dzialalno$¢ naukowq przez adiunktéw
na wydziatach Technologii Zywnosci oraz
Hodowli i Biologii Zwierzat.
Opracowanie:
Prof. dr hab. inz. Krzysztof Surdwka
Przewodniczgcy Senackiej Komisji
ds. Oceny Kadr
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Pracownicy i dyplomanci Katedry Dendrologii
| Architektury Krajobrazu w Pszczynie

Pszczyna, DAISY DAYS, maj 2016 r.

Pszczyna — to jedno z pickniejszych miast
potudniowej Polski, przyciagajace milosni-
kéw historii, architektury i zabytkowych
parkéw, w ostatnich latach zyskalo jeszcze
jedna atrakcje. W 2012 r. zgodnie z przyje-
ta strategig rozwoju miasta, Ksiezna Daisy
— zona ksiecia Jana Henryka XV wlasciciela
ogromnych majatkéw na Dolnym i Gérnym
Slasku, w tym débr pszczyniskich, stata si¢ ofi-
cjalng ikong miasta. Wprawdzie Maria Teresa
Oliwia Cornwallis-West — rodowita angiclka
(zwana Ksi¢zng Daisy von Pless) spokrew-
niona z dworem panujacym w Wielkiej Bry-
tanii, po rozwodzie w 1923 roku z ksi¢ciem
von Hochberg, opuscita Pszczyne na zawsze
(swoje zycie zakoniczyla w Ksiazu) i nie wiemy
doktadnie jaki wpltyw wywarla na obraz pata-
cu, parku i miasta, ale pamig¢ o niej pozostata
na ziemi Pszczyniskiej zywa do dzisiaj.
Pracownicy wowczas jeszcze Wydziatu
Ogrodniczego AR w Krakowie juz w koricu
lat 80-tych ubieglego wicku rozpoczgli badania
dendrologiczne w parku zamkowym i w tere-
nach zieleni Pszczyny. Obecnie w miedcie i jego

okolicach odbywaja takze swoje zajecia studenci

Pszczyitski Rynek — Ogrodowe wielowyspie,
fot. Piotr Muras

kierunkéw: Ogrodnictwo, Sztuka Ogrodo-
wa i Architektura Krajobrazu. Swoje prace
dyplomowe realizuja tutaj takze dyplomanci
KDiAK pod opicka dr hab. inz. Malgorzaty
Frazik-Adamczyk i dr. hab. inz. Piotra Mu-
rasa. Efektem s3 inwentaryzacje dendroflory
Parku Zamkowego, a takze petna inwentary-
zacja rodzaju Rhododendron w parku, miescie
i na cmentarzach Pszczyny. W ostatnich latach
powstaly takze pod opicka dr inz. arch. Mag-
daleny Swaryczewskiej i dr. inz. arch. Leszka
Byliny prace dyplomowe z zakresu architek-
tury krajobrazu. Praca inzynierska: Projekt
rekompozycji terenn przed stajniami ksigzecymi
w Pszczynie, wykonana przez Agate Gackow-
ska na kierunku Architektura Krajobrazu pod
opicka dr. hab. inz. Piotra Murasa i dr inz.
arch. Leszka Byliny, zostala przekazana Za-
rzadowi Zieleni Miasta Pszczyna.

obchodach  DA-
ISY DAYS, wrzicli udzial takze pracownicy
KDiAK. Juz 19 maja 2016 r. ramach cyklu wy-

kiadéw otwartych Studium muzealne organi-

W tegorocznych

zowanych przez Muzeum Zamkowe w Pszczy-
nie wyklad: O rézanecznikach i azaliach - jak
ksigzgce skarby zawgdrowaly pod strzechy, wy-
glosit dr hab. inz. Piotr Muras. W dniach
20-22 maja br. najwazniejszym wydarzeniem
byly niewatpliwie OGRODY DAISY organi-
zowane pod honorowym patronatem Zwiazku
Szkoétkarzy Polskich we wspotpracy ze szkotka-
rzami z regionu poludniowej Polski. W piatek
20 maja, gdy trwaty goraczkowe prace zmienia-
jace zabytkowy pszczyniski rynek w bajkowe,
zaaranzowane maly architekturg i pelne ro-
$lin ogrodowe-wiclowyspie, [fot. 1] odbyla si¢
w nowo wyremontowanych Stajniach Ksiaze-
cych skierowana dla urzednikéw samorzado-

wych konferencja, ktéra zorganizowaly Urzad
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Miejski w Pszczynie i Agencja Promocji Ziemi
Pszczytiskiej. Konferencje poswigcona roli ro-
$lin ozdobnych w terenach zieleni miejskiej, ich
doboru, zaleceniom jakosciowym i piclegnacji
prowadzila Marta Wesolowska — kierownik
Referatu Promocji Miasta. Patronem wyda-
rzenia byl Zwiazek Szkétkarzy Polski, a jego
czlonkowie byli tez gléwnymi prelegentami.
Wyklad specjalny przygotowany przez dr.
hab. inz. Piotra Murasa i dr inz. Magdaleng
Nawrotek (KDiAK): Drzewo w miescie — do-
bér, sadzenie i pielggnacje w aspekcie zmian kli-
matycznych” wyglosit Piotr Muras.

DAISY DAYS, jako niezwykle i nie-
powtarzalne wydarzenie artystyczno-kul-
turalne, ktdérego animatorzy uwzgledniaja
blisko$¢ i duzy potencjal wielu gospodarstw
szkétkarstwa ozdobnego z rejonu pomiedzy
Pszczyng i Bielsko-Bialg jest dla Uniwer-
sytetu Rolniczego waznym wydarzeniem,
min. dla zachowania zwigzkéw pomigdzy
Uczelnia i bardzo licznym gronem naszych
absolwentéw. Dni Daisy stajg si¢ takze oka-
zja do zaprezentowania dorobku naukowego
pracownikéw, pochwalenia si¢ pracami na-
szych absolwentéw oraz nawigzania wspél-
pracy z wladzami samorzagdowymi.

Opracowanie: dr hab. inz. Piotr Muras

Wyktad dy. hab. inz. Piotra Murasa,
fm‘. : Ewa Kapica



X Jubileuszowa Wystawa Polskiego Bydta
Czerwonego w Szczyrzycu

Szczyrzye, 4-5 czerwca 2016 r.

Polskie bydfo czerwone (pc) odradza si¢ jak
przystowiowy Feniks z popioléw i jest do-
wodem na to, ze zamilowanie ludzi do ho-
dowli i ich solidna systematyczna praca
wezesniej lub pédzniej przynosi pozytywne
efekty. Do szczgdliwych nalezy tez zaliczy¢
fakt, ze mimo préb zaniechania lub prze-
niesienia wystawy krajowej pc ze Szczyrzyca
do LudZmierza, przetrwata ona zawirowania
dziejowe i odbyta si¢ po raz dziesiaty wlasnie
w Szczyrzycu, gdyz miejsce posiada wspa-
nialg tradycje wystawiennicza, si¢gajaca
miedzywojnia. Mialem zaszczyt i przyjem-
no$¢ bra¢ udziat w powojennych wystawach
towarzyszac mgr. Janowi Bujwidowi uzna-
nemu seniorowi hodowli bydta pc., prof. Ju-
liuszowi Jakébcowi 6wczesnemu pracowni-
kowi naukowemu Wyzszej Szkoly Rolniczej

w Krakowie i réwnoczesnie v-ce dyrektorowi

Typowa krowa polskiego bydta czerwonego

naukowemu Instytutu Zootechniki w Pol-
sce oraz mojemu ojcu inz. Stanistawowi
Szarkowi pracownikowi Malopolskiej Izby
Rolniczej. W tamtym okresie polskie bydlo
czerwone bylo zrejonizowane na terenie
calej Polski i liczyto 25 proc. populacji by-
dfa w kraju. Warto przypomnieé, ze wéw-
czas wystawy w Szczyrzycu byly polaczone
z aukcjami gléwnie buhajkéw zarodowych,
ale takze jatowic i kréw. Pamigtam Wystawe
w 1968 r. na ktérej wystawiono ponad 100
buhajkéw pe, ktdre poprzez aukeje rozprzeda-
no na teren calej Polski (Staliniski Z., Karlo-
wicz W. i Jan Szarek, 1968, Wstepna analiza
zwigzku miedzy wystawowq a handlowg oce-
nq bubajéw). Pamictam takze owocna dzia-
talno$¢ hodowlang nad bydlem pc dr. inz.
Stanislawa Pisulewskiego - dwczesnego

dyrektora Hodowli Zarodowej w Krakowie,

mgr. Romana Glusia, inz. Jerzego Maty-
kiewicza, Mieczystawa Kapery, inz. Wla-
dystawa Kolarczyka, mgr. inz. Jana Macki,
dr. inz. Stanistawa Staszczaka i wielu in-
nych. W éwezesnych latach znane byty kil-
kupokoleniowe rodzinne hodowle bydla pc
m.in.: O.0. Cysterséw ze Szczyrzyca, Droz-
dzéw, Stawarzéw i Romeréw z Jodlownika,
Bartosich i Czerwinskich z Gruszowa, Bie-
6w z Krzestawic, Stojkéw z Komornik, Buj-
widéw z Wolicy Raciechowickiej, Mackéw
z Tymbarku itp.

Obecnie wyrédzniajace si¢ hodowle pe
to hodowle: Jana Solarczyka z Wrébléwki,
Piotra Rydla z Rumian, Antoniego Sukty
z Por¢by, Marka Kuénierza z Zalesia, PAN
z Popielnai OHZ z Przyrzeczyn Zdroju itp.

Jako komisarz Wystaw od I do X zobo-

wiazany jestem stwierdzi¢, ze obserwowatem

f
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Tabela 1. Championki i Super Championki X Jubileuszowej Wystawy w Szczyrzycu.

Lp nr kat Nazwa i nr zwierze¢cia Ogdlna ocena Wystawca

1 1 Wierzba PL005370020054 87 Agnieszka Cabala z Podplopienia
20 26 Barwa PL005297837797 86 Jan Solarczyk z Wroblowki
27 36 Prima PL005269153214 86 Jadwiga iJan Litwin z Czarnej Géry
35 51 Biza PL005297837735 87 Jan Solarczyk z Wréblowki

51 75 Iskra 150 PL005244580288 87 GR O.0. Cystersow ze Szczyrzyca
56 83 Belinda PL005201307248 87 Edward Solarczyk z Czarnego Dunajca
67 97 Pola PL005214492931 86 Pawel Por¢ba z Zamie$cia
71 106 | Winocha PL005160366195 88 Wojciech i Ewa Eukasz z Krempach/*
70 105 Pyza PL005192540808 87 Jozef Krél z Meciny/™

/¥1XX_ Super Championki X Jubileuszowej Wystawy/*- program doskonalenia rasy/

**_ program ochrony zasobéw genetycznych

Szczegdlowa charakterystyke jatowic i kréw podano w Katalogu Wystawy

z kazda nastgpna wystawa wyrazny postep
w przygotowaniu zwierzat do prezentacji.
Na szczeécie nie zdarzajg si¢ juz przypad-
ki, ze zwierz¢ta prosto z pastwiska byly
przywozone na wystawe. Kolejne wystawy
zaréwno od strony organizacyjnej jak i mery-
torycznej przeprowadzane byly na wysokim
poziomic fachowym przez pracownikéw
Przedstawicielstwa Federacji — mgr. Woj-
ciecha Rasinskiego i mgr. Piotra Kowola.
Nie musimy si¢ martwi¢ o przyszto$¢ ho-
dowli polskiego bydla czerwonego, bo ist-
nieje zapotrzebowanie na jalowice tej rasy
w kraju i zagranica. Piotr Rydel sprzedat
ze swojej hodowli kilkadziesiat jalowic
i kréw do Niemiec. Marek Kuénierz podob-
nie sprzedal parti¢ jatowic i kréw pe do jed-
nego z parkéw krajobrazowych w ostatnim
roku. Odebratem tez kilka telefonéw z pros-
ba o informacje, gdzie mozna naby¢ krowy
i jalowice pc. Warunkiem dalszego rozwoju
hodowli tej wspanialej jedynej rasy rodzimej
jest przywrécenie i nadanie wlasciwej rangi
pasterstwu w Polsce Potudniowej, m.in. wy-
pasu polskiego bydta czerwonego na halach
Gorcéw i Pienin.

Na Wystawe do Szczyrzyca w 2016 r.
Hodowcy przywiezli 79 kréw i jatowic pbe
aw tym 10 jalowic w wicku 12-16 m-cy, 8 ja-
towic w wieku 17-20 m-cy, 4 krowy w I lak-
tacji z programu doskonalenia rasy (pdr),
8 kréw w | laktacji z programu ochrony

zasobéw genetycznych(pozg), 5 kréw w II

i IIT lak. pdr, 17 kréw w IT i 11T lak. z pozg,
4krowywIViVlak.z pdr, 12 kréwwIViV
lak. z pozg, i 11 kréw w VIiwyzszejlak. Kro-
wy i jalowice ocenita Komisja w skladzie:
prof. Jan Trela — przewodniczacy, Roman
Januszewski - sedzia gléwny, Wiestaw
Iwulski — asystent sedziego.
Opracowanie: prof dr hab. inz. Jan Szarek,
komisarz X Jubileuszowej Krajowej Wystawy
Polskiego Bydta Czerwonego w Szczyrzycu.
Zdjecia: mgr Krzysztof Paleczny
Instytut Zootechniki w Balicach

Serdeczne gratulacje pragne przekazaé

wszystkim Organizatorom X Wystawy,

a szczegolnie: Wactawowi Drozdzowi

- prezesowi KZHBPC,

Pawtowi Stawarzowi

- wojtowi Gminy w Jodtowniku

i oraz Panom Wojciechowi Rasinskiemu

i Piotrowi Kowolowi z Przedstawicielstwa
Federacji w Zabierzowie.

SKIEGO

UCULSHIE,

Prof. Robert Eckert —wicedyrektor IZ w Balicach wrecza podzigkowania dla organizatordw

10-ciu kolejnych wystaw pc w Szczyrzycu
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Drugie Swieto Kwitnacej Truskawki

Galica Murowana, 10 czerwca 2016 r.

Juz po raz drugi do Galicy Murowanej na za-
proszenie Polskiego Instytutu Truskawki
(PIT), ktdry tworza firma StanFlex i Uni-
wersytet Rolniczy w Krakowie, przyjechali
producenci truskawki, aby podsumowac
rok dzialalno$ci. Przypominamy, ze PIT po-
wstal 29 czerwca 2015 r i wéwczas zalozono,
ze co roku odbywac¢ si¢ beda spotkania, ma-
jace na celu wymiane do$wiadczen.

W minionym roku PIT zorganizowal
seri¢ szkolert dla producentéw truskawki,
keére prowadzili pracownicy naukowi UR.
Podobnie byto i tym razem. W sekcji nauko-
wej zaprezentowano 12 referatéw, keérych
rozlegla tematyka ogniskowala si¢ zaréwno
wokoél zagadniert zwigzanych z fizyczna pro-
dukcja owocéw, czyli przygotowywaniem
podtozy, ochrong, nawozeniem, warunkami
optymalnego przechowywania, jak i sposo-
bom pozyskiwania $rodkéw unijnych na za-
tozenie i rozwéj plantacji.

W przerwach uczestnicy spotkania mo-

gli zapozna¢ si¢ z dwoma do$wiadczalnymi

Od lewej: Stanistaw Bogdat — wlasciciel

Sfirmy StanFlex i prof. dy hab. inz. Stanistaw
Mazur — dziekan Wydziatu Biotechnologii
i Ogrodnictwa

planacjami prowadzonymi przez PIT. Jedna
chroniona byla wylacznie daszkami, druga
wyposazona byta w dodatkowe boczne kur-
tyny, wspomagajace utrzymanie optymalnej
temperatury.

Najwazniejszym punktem spotkania
stala si¢ jednak dyskusja, w ktérej prakeycy
mogli zadawa¢ pytania naukowcom. To ko-
lejny przyklad wdrazania w czyn strategii
UR, ktérg mozna scharakteryzowaé okresle-
niem NAUKA-PRAKTYCE.

W spotkaniu uczestniczyl prof. dr hab.
inz. Stanistaw Mazur - dzickan Wydzialu
Biotechnologii i Ogrodnictwa oraz dr hab.
Iwona Domagata-Swigtkiewicz — prodzie-
kan ds. Studenckich i Dydaktycznych BiO.
Wyrazali oni rado$¢, ze inicjatywa ta, tak
wspaniale si¢ rozwija.

Opracowanie: dr Szymon Sikorski

Polski Instytut Truskawki powstat

29 maja 2015 r. w Garlicy Murowanej

na terenie Stacji Doswiadczalnej Wydziatu
Biotechnologii i Ogrodnictwa UR. W projekt
ten zaangazowane sa dwa podmioty Uniwer-
sytet Rolniczy i firma StanFlex — kierowana
przez Stanistawa Bogdata. Wspotpraca

ta ma na celu opracowanie optymalnych

w naszym klimacie naukowych metod
produkcji truskawki deserowej. Dziatania
naukowe koordynuje dr hab. inz. Monika
Bieniasz z Wydziatu Biotechnologii i Ogrod-
nictwa. Nalezy podkresli¢, ze w zespole tym
pracuja réwniez osoby z innych wydziatow
UR. Firma StanFlex odpowiada za wdrozenia
rozwigzan naukowych do praktyki oraz po-
zyskiwanie praktycznych informacji i uwag
od producentow.

(18
-
)
(1]
=]
(=}
(=8
(72}
(=]
(=7}
N
(1~]
[*)
(1]
i
[=5
g
b=
(=8
g

Swigto, jak zwykle, stato sig okazjg do wymiany doswiadczen

37



VIl posiedzenie Konwentu
Uniwersytetu Rolniczego

Podzamcze Checinskie, 24 czerwca 2016 r.

Nazaproszenie Adama Jarubasa — marszal-
ka wojewddztwa $wietokrzyskiego ostat-
nie w tej kadencji posiedzenie Konwentu
UR odbylo si¢ w wojewddztwie $wigtokrzy-
skim. Witajac zebranych marszatek podkre-
$lit zwiazki wojewddztwa z Uczelnia, keére
nie ograniczaja si¢ wylacznie do stale rosna-
cej liczby studentéw, lecz podkreslit rowniez
znaczenie rozwijajacej si¢ wspdtpracy nauko-
wej. Do tego tematu nawigzal réwniez JM
Rektor UR profesor Wlodzimierz Sady,
ktéry zaznaczyl, ze kooperacja z krakow-
skim o$rodkiem akademickim moze jeszcze
si¢ poszerzy¢, dzigki potencjatowi Zwiagzku
Uczelni Innotechkrak.

W czeéci merytorycznej zebrani wystu-
chali wystapienia Tomasza Halatkiewicza
— dyrektora Swigtokrzyskich i Nadnidziani-
skich Parkéw Krajobrazowych, poswigconego
wypasowi owiec na Podnidziu, realizowanego
w ramach projektu Life+. Zebrani wielokrot-
nie podkreslali, ze dziala te zbiezne s3 z pro-
w  Malopolsce

gramami realizowanymi

VI posiedzenie Konwentu w obiektywie

i na Slgsku. Dostrzezono przy tym korzy-
$ci wynikajace z programu, kedry tworzac
nowe miejsca pracy, rozciaga si¢ poza obszar
stricte biologiczny.

W dalszej czgéci wystapit Andrzej Pa-
cocha - kierownik Departamentu Rozwoju
Obszaréw Wiejskich i Srodowiska. Doko-
nal on charakterystyki produkeji rolniczej
i ogrodniczej w regionie $wigtokrzyskim.
Zaznaczyl, ze $redni obszar gospodarstw
rolnych wynosi tam 4,45 ha, za$ obserwuje
si¢ trend polegajacy na powigkszaniu areatu
szczegdlnie przez rolnikéw prowadzacych
dziafalno$¢ agroturystyczna. Wspomniat
takze o powstajacych grupach producenc-
kich, ktére znaczaco wplywaja na zwigksze-
nie oplacalnosci produkeji rolnej, zawtaszcza
ogrodniczej i rybnej.
badan
na Wydzialach UR przyblizyl zebranym

Kierunki prowadzonych
dr hab. inz. Piotr Bugajski (pracownik
Wydziatu Inzynierii Srodowiska i Geode-

zji), pelnomocnik rektora ds. wspétpracy

z wojewddztwem $wigtokrzyskim. W wy-
stapieniu cz¢sto powolywal sie na wlasne
do$wiadczenia i kontakty, gdyz urodzit sie
w dawnym wojewddztwie Kieleckim. Oferta
badan spotkala si¢ z duzym zainteresowa-
niem zaréwno ze strony Adama Jarubasa,
jak i Stanistawa Dabrowy — wicemarszal-
ka wojewédztwa slaskiego.

Kolejnym punktem porzadku bylo
wystapienie dr. inz. Marcina Kobuszew-
skiego - dyrektora Centrum Transferu
Technologii UR, pos$wigcone mozliwo-
$ciom wspodlpracy Uczelni z podmiotami
gospodarczymi.

Konczaca zebranie dyskusje zdomi-
nowala sprawa retencji wéd, gdyz wobec
pojawiajacego si¢ coraz czgdciej niedobo-
ru deszczu, polskie rolnictwo moze stanaé
w niedtugiej perspektywie przed koniecz-
no$cia nawadniania upraw. Ten problem
w réwnej mierze dotyczy Malopolski jak
i Swictokrzyskiego.

Opracowanie: dr Szymon Sikorski




Wspieranie rozwoju naukowego
| badan przez firme Novartis

Rozwdj nauki jest uzalezniony od wielu
czynnikéw, wiréd keérych ogromne znacze-
nic ma mozliwo$¢ zastosowania wynikéw
badan w praktyce. Dlatego tez wspélpraca
z przedsi¢cbiorstwami pozwala na ukierun-
kowanie badan naukowych i poszukiwanie
rozwigzan problemoéw, kedre pojawiaja sie
miedzy innymi przy wdrazaniu nowych me-
tod i aparatury.

Uniwersytet Rolniczy zgodnie z zapi-
sanym w Statucie artykule 3. dotyczacym
promowania ochrony zdrowia spoleczen-
stwa i ochrony $rodowiska naturalnego,
$wiadczenia ustug badawczych oraz trans-
feru technologii do gospodarki, aktyw-
nie poszukuje przedsigbiorstw chetnych

do wspolpracy.

Uy NOVARTIS

Katedra Fizjologii i Endokrynologii
Zwierzat, jako jednostka nauk podstawo-
wych, ustawicznie stawia nowe wyzwania
naukowe i opracowuje projekty badawcze
majace na celu rozwiazywanie probleméw
zwigzanych ze wzrostem i rozwojem orga-
nizmu, a takze zdrowiem ludzi i zwierzat.
Wszystkim badaniom przy$wieca idea wyko-
rzystania uzyskanych wynikéw przez prak-
tyke, a to jest mozliwe dzigki spotkaniom
takim, jak konferencje i zjazdy naukowe.

Wspélpraca z firmg farmaceutyczng
Novartis rozpoczela si¢ w 2010 r. przy okazji
przygotowan do II Zjazdu Polskiego Towa-
rzystwa Neuroendokrynologicznego, wspél-
organizowanego przez Katedre Fizjologii

i Endokrynologii Zwierzat Uniwersytetu

Uczestnicy migdzynarodowych konferencii naukowych organizowanych w latach 2010-2016

praez Katedre i wspieranych przez firmg Novartis

Firma Novartis dostarcza rozwiazania maja-
ce na celu zaspokojenie potrzeb i oczekiwan
pacjentdw oraz ich opiekundw. Koncern
Novartis, z siedziba gtéwna w Bazylei,

w Szwaijcarii, posiada bogate portfolio
produktow leczniczych obejmujace leki
innowacyjne i generyczne oraz preparaty
okulistyczne. Novartis jest jedyna firma

o zasiegu globalnym, ktdra zajmuje czotowa
pozycje we wszystkich wymienionych

tu obszarach. W 2015 r. grupa Novartis
odnotowata sprzedaz netto na poziomie

49,4 mld dol., z czego 8,7 mld dol. przezna-

czyta na badania i rozwoj. Grupa zatrudnia
okoto 118 tys. petnoetatowych pracowni-
kéw, a produkty lecznicze oferowane przez
firme dostepne sa w ponad 180 krajach

na catym Swiecie.

Wiecej informaciji znajduje sie na stronie
internetowej http://www.novartis.com.

Rolniczego w Krakowie. Kontakty z przed-
stawicielami firmy Novartis pozwolity
na dalsza wspélprace przy kolejnych pro-
jektach badawczych z zakresu neuroen-
dokrynologii. Dyskusja nad mozliwoécia
rozwigzywania probleméw doprowadzila
do opracowania nowych metod diagno-
stycznych, modeli doswiadczalnych, keérych
weiaz brakuje, a takze do poglebienia wie-
dzy o regulacji mechanizméw wzrostu i roz-
Wwoju organizmu.

Dzi¢ki wsparciu takich firm jak Novar-
tis naukowcy maja mozliwo$¢ prezentacji
swoich wynikdw, konfrontacji i nawiazywa-
nia wspdlpracy z innymi o$rodkami nauko-
wymi w kraju jak i poza jego granicami.

Opracowanie:

prof. dr hab. Krystyna Pierzchata-Koziec
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Warsztaty naukowe z programu CEEPUS

Nitra, 9-11 maja 2016 r.

W ramach projektu Landscape manage-
ment — sustainable land use perspectives
in the Central European Region (CIII-
-CZ-0311-08-1516),
magisterskich i doktoranckich Wydziatu

studenci  studidéw
Inzynierii Srodowiska i Geodezji, pod kie-
runkiem dr inz. Agnieszki Policht-Lata-
wiec, uczestniczyli w warsztatach nauko-
wych z programu CEEPUS. Zorganizowal
je Stowacki Uniwersytet Rolniczy w Nitrze,
a dotyczyly one problematyki ochrony wod
powierzchniowych oraz metod oceny jej
jakodci. Oprécz studentéw: Natalii Ko-
czur, Pauliny Ranoszek, Sylwii Regiec,
Renaty Zbylut i doktorantéw: Joanny

Kruzel i Eukasza Borka z Uniwersytetu

Pamigtkowe zdjecie uczestnikdw warszatéw

Rolniczego w Krakowie w warsztatach
uczestniczyli studenci ze Stowackiego Uni-
wersytetu Rolniczego w Nitrze, z Uniwer-
sytetu im. Mendela w Brnie oraz z Uniwer-
sytetu Oradejskiego w Oradei (Rumunia).
Brali oni udzial w zajeciach teoretycznych
i praktycznych, zapoznali si¢ z aktami praw-
nymi dotyczacymi jakosci wody w: Polsce,
na Stowacji, w Czechach i w Rumunii.
W ramach nabywania umiejetnosci prak-
tycznych studenci pobierali probki wody
z rzeki Nitry. Poznali metody oznaczeni
podstawowych parametréw fizykochemicz-
nych wody, wykonali pomiary temperatu-
ry, odczynu, przewodnosci elektrolitycz-

nej i stezenia substancji rozpuszczonych
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— aparatem SENSION MM 150 oraz met-
nosci pobranej wody - uzywajac aparat
firmy HACH LANGE. W laboratorium
zapoznali z mozliwo$ciami nowego urza-
dzenia (DR 6000 Spektrofotometr UV-VIS
z technologia RFID), a nast¢pnie wykonali
kolejne analizy parametréw chemicznych
i biologicznych wody.

W ramach integracji kulturowej uczest-
nicy mogli zobaczy¢ miejsca zwigzane
z tradycja, kulturg oraz historia Nitry i Bra-
tystawy. Zdobyta wiedza i umiejetnosci zo-
stang wykorzystane do przygotowania prac
dyplomowych.

Opracowanie:

dr inz. Agnieszka Policht-Latawiec




XXXV Ogolnopolska Szkota Hydrauliki
~Wspotczesne problemy hydrauliki koryt otwartych”

Krasiczyn, 9-12 maja 2016 r.

Pod auspicjami Komitetu Gospodarki
Wodnej Polskiej Akademii Nauk, Uniwer-
sytet Rolniczy w Krakowie zorganizowat
w Krasiczynie (Podkarpacie) XXXV Ogoél-
nopolsky Szkote Hydrauliki (OSH2016).
Patronat nad Szkola objeli: JM Rektor UR
w Krakowie oraz Wojewoda Podkarpacki.
Szkota zostata zorganizowana przy wspét-
udziale Regionalnego Zarzadu Gospodarki
Wodnej w Krakowie.

Tematyka tegorocznej Szkoty obej-
mowala zagadnienia zwigzane z hydrauli-
ka koryt otwartych w warunkach powo-
dziowych, wptywem retencji powodziowej
zbiornikéw na transformacje fali powo-
dziowej, zastosowaniem hydroinformatyki
w inzynierii rzecznej, zmianami hydro-
morfologicznymi koryt aluwialnych i zwi-
rodennych w warunkach powodzi, eko-

hydraulika w warunkach gospodarczego

Przeptawka dla ryb na rzece San

w Przemyslu: gora: bystrotok — widok
z lewego brzegu, dél: przeplawka ryglowa

— widok z prawego brzegu.

Uczestnicy Szkoty

wykorzystania rzek, zarzadzaniem obsza-
rami chronionymi w korytach rzecznych
w  warunkach powodziowych. Celem
Szkoty bylo upowszechnianie wynikéw
aktualnych prac badawczych z tego wia-
$nie zakresu.

W ramach konferencji wygloszono
7 wykladéw, 25 referatéw oraz zaprezento-
wano 7 posterédw. Zaproszenie do wyglo-
szenia referatu dotyczacego Przestrzeni dla
Rzeki, w formie wideokonferencji przyjat
specjalista z zakresu gospodarki wodnej z fir-
my ReQuest, Holandia.

Uczestnicy wzieli udzial w wycieczce
studialnej na przeplawke dla ryb na Sanie
w Przemyslu oraz mieli mozliwo$¢ zazna-
jomienia si¢ z warunkami jej pracy oraz
cksploatacji. Przeplawka, ktéra obejmuje
calg szeroko$¢ koryta powstata po prze-

budowaniu stopnia wodnego, sklada sie

Dziedziniec Zambku w Krasiczynie

4

W Szkole wzieto udziat 55 osab, ktdre repre-
zentowaty $rodowisko akademickie, instytu-
cje panstwowe oraz firmy branzowe, m.in.:
Uniwersytet Przyrodniczy we Wroctawiu,

Szkote Gtowna Gospodarstwa Wiejskiego

w Warszawie, Politechnike Warszawska,
Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu, Poli-
technike Gdanska, Politechnike Krakowska,
Uniwersytet Rolniczy w Krakowie, Instytut
Budownictwa Wodnego PAN, Instytut Geofi-
zyki PAN, Instytut Meteorologii i Gospodarki
Wodnej PIB, Uniwersytet Jagiellorski oraz
Rejonowy Zarzad Gospodarki Wodnej w Kra-
kowie, WTU Sp. z 0.0., DHI.

z przeplawki ryglowej i bystrotoku. Do-
datkowo obejmuje ujecie wody i kanat dla
kajakéw. W ramach wycieczki zaplanowa-
no zwiedzanie gléwnych zabytkowej czesci
miasta i twierdzy Przemysl.

Jubileusz XXXV Ogoélnopolskiej Szko-
ty Hydrauliki uczczono sesja, w ramach kté-
rej przedstawiono historie powstania Szkoty,
uhonorowano jej pierwszych organizatoréw
oraz wspomniano najcickawsze wydarze-
nia z poczatkowych edycji. Sesja, ktéra byla
bogato ilustrowana materialem zdjeciowym
spotkala si¢ z zainteresowaniem i uznaniem
uczestnikow Szkoly.

Opracowanie: dr hab. inz. Leszek Ksigzek,
prof- dr bab. inz. Wojciech Bartnik,
drinz. Jacek Florek

Sponsorami Szkoty obok Komitetu Gospo-
darki Wodnej Polskiej Akademii Nauk byli:
Katedra Inzynierii Wodnej i Geotechniki,

Wydziat Inzynierii Srodowiska i Geodezji

Uniwersytetu Rolniczego w Krakowie oraz

firma DHI Polska Sp. z 0.0.
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XXI Miedzynarodowa Konferencja Naukowa ENVIRO 2016
~Problemy ochrony i ksztattowania Srodowiska”

Wieliczka, 1-3 czerwca 2016 r.

Tegoroczna juz XXI Konferencja zorgani-
zowana zostala przez Katedre Krajinného
Planovania a Pozemkovych Uprav Slowac-
kiego Uniwersytetu Rolniczego w Nitrze,
Katedre Melioracji i Ksztattowania Srodo-
wiska Uniwersytetu Rolniczego w Krakowie,
Komitet Nauk Agronomicznych IT Wydziatu
PAN oraz Stowarzyszenie Inzynieréw i Tech-
nikéw Wodnych i Melioracyjnych. Jej celami
byty seworzenie forum do prezentacji najnow-
szych prac i wymiana osiagni¢¢ naukowych
partneréw krajowych i zagranicznych, doty-
czacych wspélezesnych probleméw ochrony
i ksztaltowania srodowiska.

W Konferencji uczestniczyli pracow-
nicy nauki z obu uniwersytetéw — organi-
zatorow oraz z SGGW w Warszawie, Uni-
wersytetu  Przyrodniczego we Wroctawiu,
Lublinie i w Poznaniu, Uniwersytetu Tech-
nologiczno-Przyrodniczego w  Bydgoszczy
i Warminisko-Mazurskiego w  Olsztynie,
Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Tech-
nologicznego w  Szczecinie, Uniwersytetu
Gdanskiego i Opolskiego, Uniwersytetu Eko-
nomicznego w Krakowie, Politechniki War-
szawskiej i Krakowskiej oraz z Wyzszej Szko-
ty Inzynieryjno-Ekonomicznej w Rzeszowie.
Brali w niej tez udzial przedstawiciele prak-
tyki melioracyjnej, reprezentujacy Matopol-
ski Zarzad Melioracji i Urzadzen Wodnych,
Wielkopolski Zarzad Melioracji i Urzadzen
Wodnych oraz Stowarzyszenie Inzynieréw
i Technikéw Wodnych i Melioracyjnych.

W referatach nadestanych przez osrodki
naukowe zaprezentowano wyniki badan tere-
nowych i laboratoryjnych obejmujace tematyka:

e przyrodniczo-techniczne i gospodarcze
uwarunkowania ksztaltowania i ochro-

ny zasobéw wodnych,

e uwarunkowania meteorologiczne, hy-
drologiczne, hydrogeologiczne i geotech-
niczne ksztaltowania zasobéw wodnych,

o role malej retencji w gospodarowaniu
woda na terenach wiejskich,

o wplyw zagospodarowania zlewni na ja-
kos¢ zasobéw wodnych,

o rekultywacje i zagospodarowanie tere-
néw zdegradowanych,

¢ oddzialywanie budowli hydrotechnicz-
nych na stabilno$¢ koryt cieckéw oraz
na ilo$¢ i jako$¢ wod,

o funkcjonowanie oczyszczalni $ciekédw
w przeciwdzialaniu degradacji zasobow
wodnych,

o ksztaltowanie i rozwdj obszaréw wiejskich,
e specyfike szacowania nieruchomosci
w sasiedztwie zbiornikéw wodnych,

e wspdlczesne technologie pozyskiwania
danych przestrzennych na potrzeby
ksztaltowania i ochrony srodowiska,

e techniki geodezyjne, satelitarne i kla-
syczne w monitorowaniu budowli hydro-
technicznych,

e geomatyke, zarzadzanic obszarami

wiejskimi i krajobrazem,

¢ planowanie i zagospodarowanie obsza-
réw wiejskich.

Na Konferencje zgloszono ogétem 108 ory-
ginalnych prac naukowych, ktdre zostang opu-
blikowane w czasopismach naukowych: ACTA
Scientiarum Polonorum, Formatio Circumiectus
(38 prac), Annals of Warsaw University of Life
Sciences — SGGW Land Reclamation (10 prac),
Geomatics, Landmanagement and Landscape
(3 prace), Inzynieria Ekologiczna (19 prac) oraz
Journal of Ecological Engineering (38 prac).

Podczas Konferencji, w ktdrej uczestni-

czylo 150 os6b, w tym 11 0sdb z zagranicy,
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Otwarcie Konferencji Enviro 2016

wygloszono 25 referatéw z tego 2 przez pra-
cownikéw Stowackiego Uniwersytetu Rol-
niczego oraz zaprezentowano 99 posteréw.
W ramach programu uczestnicy, ktorzy
zechcieli zobaczy¢ Kaplice $w. Kingi i inne,
nie mniej pickne miejsca w Kopalni Soli
Wieliczka mogli uczestniczyé¢ w jej zwiedza-
niu przemierzajagc wraz z przewodnikiem
cieszacg si¢ od lat niestabnacy popularnoscia,
klasyczng trasg turystyczna. Byla to magicz-
na podréz labiryntem solnych korytarzy,
gdzie uczestnicy mogli pozna¢ unikalne
pejzaze niezwyktych komér, odkry¢ tradycje
i historig wielickiej kopalni.
Opracowanie:
prof- dr hab. inz. Krzysztof Ostrowski,
drinz. A gnieszkzz Policht-Latawiec,
dr inz. Wioletta Zarnowiec
W Konferencje, ze wsparciem finansowym,
zaangazowaty sig: Haldex Spétka Akcyjna
z siedzibg w Katowicach, FABRYKA AR-
MATUR JAFAR SA, Pracownia Projektowa
PWG-Instal, Zaktad Robot Melioracyjno-Ka-
nalizacyjnych HYDROBUD B. Pysz, U. Pysz

Sp.J., HYDROZ Sp. z 0.0. Sp. Komandy-
towa, PROMONT MAZANEK - Instalacje
przemystowe, sanitarne i wentylacyjne,
VINEW Wojciech Winiarski oraz KB BIURO
PROJEKTOW. Dzigkujemy.



Konferencja naukowa
«Pszczoty w Srodowisku rolniczym”

Krakow, 3 czerwca 2016 r.

Blisko 200. uczestnikdw, zaréwno naukow-
céw — w tym przedstawicieli Polskiej Aka-
demii Umiejetnosci, jak i praktykéw przy-
bylo na konferencje poswigcong znaczeniu
pszczél w $rodowisku rolniczym. Zgodnie
z zalozeniami organizatoréw konferencja
stala si¢ okazja do wymiany doswiadczeri
z zakresu wpltywu czynnikéw zewngtrznych
na stan rodzin pszczelich.

Otwierajac konferencje profesor Florian
Gambus - Prorektor ds. Organizacji i Roz-
woju Uczelni podkreslit ogromne znacznie,
jakie dla rozwoju nauki majg kontakty z prak-
tykami. W wystapieniu odwotal si¢ wptywu

produkdji rolniczej na $rodowisko, dostrzegajac

w niej wieloaspektowych zagrozen nie tylko
dla owadéw, ale takze dla ludzi.

W pierwszej czeéci konferencji — pro-
wadzonej przez profesora Mariana Tische-
ra (na zdjeciu po prawej stronie) naukowcy
zdefiniowali kluczowe i krytyczne czynniki
majace negatywny wplyw na kondycje ro-
dzin pszczelich. Wiele miejsca poswiecono
tematyce ograniczania skutkéw oddzia-
tywania monokultur wielkoobszarowych,
ktére w polaczeniu z nadmierng chemi-
zacja produkcji negatywnie wplywaja
na dobrostan zapylaczy. Prelegenci zgodnie
stwierdzali, ze rozdrobnienie matopolskich

gospodarstw rolnych stwarza mozliwos§é

utrzymywania bioréznorodnosci, ktéra
sprzyja owadom.

W drugiej czesci — ktdrej moderatorem
byt dr hab. Jézef Kania, prof. UR, glos za-
brali praktycy — pszczelarze, ktdrzy nie tylko
wspoltuczestniczyli w organizacji konferen-
cji, ale réwniez bardzo czynnie wigczyli sig
do dyskusji. Ta wiasnie wymiana do$wiad-
czeni i obserwacji stanowila najwicksza war-
to$¢ konferencji. Koniczac spotkanie wszyscy
wyrazili gotowos$¢ do przygotowania i wzie-
cia udzialu w kolejnej konferencji nauko-
Wo—praktyczncj pos$wigconej zapylaczom,
w tym pszczolom.

Opracowanie: dr Szymon Sikorski

W trakcie Konferencji poruszono szereg waznych dla pszczelarzy zagadnien. Zaproponowana tematyka zgromadzila bardzo

wielu praktykdw
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Miedzynarodowa Konferencja Naukowa
+Otatystyka na ustugach gospodarki zywnosciowej 11"

Wista, 8-10 czerwca 2016 r.

Z okazji jubileuszu 60-lecia Katedry Sta-
tystyki i Ekonometrii odbyta si¢ w Wisle,
Miedzynarodowa Konferencja Naukowa
zorganizowana przez prof. dr. hab. Karola
Kukule. Honorowy patronat nad Konferen-
cja objal JM Rektor UR prof. dr hab. inz.
Wlodzimierz Sady. Konferencj¢ otworzyt
prof. dr hab. inz. Andrzej Lepiarczyk -
dziekan Wydzialu Rolniczo-Ekonomiczne-
go. Nastepnie prof. Kukula przywital gosci
z o$rodkéw naukowych krajowych i zagra-
nicznych, tj. z Belarusian State Agricultural
Academy, SGGW w Warszawie, IERIGZ-
PIB w Warszawie, UR w Krakowie, UEK
w Krakowie, UE w Poznaniu, UP w Pozna-
niu, US w Szczecinie, ZUT w Szczecinie,
UE w Katowicach, UWM w Olsztynie,
PWSZ w Gorzowie Wielkopolskim, IUNG
w Pulawach, WSOWL we Wroclawiu,
MWSE w Tarnowic oraz z wydawnictwa
Wiadomosci Statystycznych. Wirdéd oséb
obecnych na konferencji byto 48 profesoréw
i doktoréw habilitowanych. Konferencje za-
szczycilo swa obecnodcia wielu wybitnych
specjalistéw w swoich dziedzinach, petnia-

cy takze rozmaite funkcje organizacyjne

i publiczne, co wniosto dodatkowy, trudny

Od lewej prof. dr hab. inz. Bogdan Kulig,
prof- dr bab. inz. Andrzej Lepiarczyk
i prof- dr hab. Karol Kukuta

do przecenienia, wymiar praktyczny wymia-
ny pogladéw odnosnie perspektyw rozwoju
rolnictwa i kwestii metodologicznych badan
nad tym problemem.

Obrady rozpoczelo wystapienie pro-
fesora Karola Kukuly, ktéry przedstawit
histori¢ Katedry. Zaprezentowal on postaé
zatozyciela Katedry, prof. zw. dr. hab.
Stefana Schmidta, ktéry kierowal Kate-
dra w latach 1956-1960 i byl osobowoscia
o wybitnych osiagni¢ciach naukowych.
Ponadto nakre$lone zostaly sylwetki kolej-
nych kierownikéw: doc. dr. hab. Jana Po-
cieja (1964-1987) i prof. dr hab. Karola
Kukuly (od 1992).

Nastepnie wygloszono 30 referatow.
Tematyka byla w duzej mierze kontynuacja
zagadnieri z poprzednich konferencji z lat
2006 i 2012, prezentowanych przez ma-
tematykéw, ckonometrykdw, statystykow
i ekonomistéw rolnych.
o$rod-

Przedstawiciele ~ wszystkich

kéw zgodnie uznali, ze tematy poruszane

Dyskusja na sali obrad
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Gratulacje sklada prof. dr hab. Jarostaw
Golgbiewski — dziekan Wydziatu Nauk
Ekonomicznych SGGW w Warszawie

na Konferencji byty niezwykle aktualne i za-
stugujace na dalsze badania, za$ nadestane
artykuly zostaly zakwalifikowane do publi-
kacji w wybranych czasopismach: Acza Scien-
tiarum Polonorum seria Oeconomia, Merody
Llosciowe w Badaniach Ekonomicznych oraz
Problemy Dyobnych Gospodarstw Rolnych.
Opracowanie: dr inz. Janina Szewczyk

sekretarz naukowy Konferencji




Publiczne obrony projektow studenckich

Krakow, 13 czerwca 2016 r.

Wzorem lat ubieglych, w Kampusie przy ul.
Balickiej 253a odbyly si¢ obrony projektow
studenckich z kierunku Geodezja i Karto-
grafia, wykonanych w biezacym roku akade-
mickim pod kierunkiem prof. dr hab. inz.
Urszuli Litwin. Go$ciem honorowym uro-
czystosci byl dr hab. inz. Stanistaw Malek,
prof. UR - Prorektor ds. Nauki, Wdrozen
i Wspélpracy Migdzynarodowej. Ponadto
w obronach udzial wzigli: przedstawiciele
wiadz dziekanskich, pracownicy Wydziatu
Inzynierii Srodowiska i Geodezji, przedstawi-
ciele samorzadu terytorialnego i mieszkancy
miejscowosci, w ktdrych znajduja si¢ projekto-
wane tereny i oczywiscie dyplomanci. Prezen-
towane koncepcje projektowe przedstawialy
zagospodarowanie przestrzenne terenu przy
tamie w Dobczycach oraz zalozenia dworsko-
-parkowego w Toporzysku (gmina Jordanéw).

W tym roku obronom towarzyszyla
wystawa projektéw wykonanych w latach
2013-2016 przez kilkuset studentéw pod
kierunkiem pracownikéw Katedry Geodezji
Rolnej, Katastru i Fotogrametrii: prof. dr
hab. inz. Urszuli Litwin (kierownik Kate-

dry, prowadzacej przedmiot ,,Projektowanie

Projekt koncepeyjny centrum i otoczenia Miyndwki

Terenéw Osiedlowych”) oraz dr. inz. arch.
Przemyslawa Bastera (adiunkta prowa-
dzacego przedmiot ,Projektowanie Tere-
néw Zurbanizowanych”). W dniach 10-17
czerwca na wystawie zaprezentowano ponad
60 plansz projektowych (formatu Bl lub
wiekszych), w znakomitej wickszosci doty-
czacych zagospodarowania przestrzennego
wsi Strzelce Wielkie (gmina Szczurowa).
Przedstawiono koncepcje rewitalizacji prze-
plywajacego niegdy$ przez cala miejscowosé
strumienia Mlynéwka oraz zmian w otocze-
niu istniejacych obszaréw zabudowanych.
Projekty wykonano na podstawie wie-
loptaszczyznowych  badani  (wykonanych
w ramach grantu — wspdlpracy migdzyna-
rodowej), przy wykorzystaniu réznych ma-
terialéw geodezyjnych oraz podziale calego
terenu projektowanego na mniejsze strefy
projektowe. Przedstawienie analiz stanu ist-
niejacego i wynikéw badari terenowych wraz
z ogdlnymi wytycznymi stalo si¢ etapem po-
przedzajacym wykonanie projektu koncep-
cyjnego calego terenu wraz z rozwiazania-
mi szczegdlowymi we wszystkich strefach.

Uwage zwiedzajacych wystawe przykula

Sesja posterowa

olbrzymia plansza projektowa (dtugosci oko-
o 7 metréw!) przedstawiajaca na podkia-
dzie mapy sytuacyjno-wysokosciowej w skali
1:500 projeke koncepcyjny centrum miejsco-
wofci i otoczenia Mtynéwki, wraz z wizuali-
zacja calego tego terenu.

We wszystkich projektach wykorzy-
stanie odpowiednich materialéw geodezyj-
nych przyczynilo si¢ do zlokalizowania oraz
zawarcia w dokumentacji poszczeg6lnych
form krajobrazowych, a nawet odtworzenia
XIX-wiecznych rozwiazani przestrzennych.
W opracowaniach wykorzystano: ortofoto-
mape (skala 1:2000, 1:5000), plan zagospo-
darowania terenu (skala 1:2000, 1:5000),
mape katastralng (skala 1:2000, 1:5000),
mape (skala
1:1000, 1:2000, 1:5000) oraz mape ewiden-
cyjna (1:20000). Umozliwilo to prakeyczne

sytuacyjno-wysokosciowa

zastosowanie przez studentéw kierunku

Geodezja i Kartografia wiedzy i umiejgtno-
$ci nabytych w trakcie studiow.

Opracowanie:

dr inz. arch. Przemystaw Baster

Zdjecia:

dr inz. arch. Bogustawa Kwiatkowska-Baster
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Il Miedzynarodowa Konferencja Naukowa
~Reforestation Challenges”

Krakow - Rudy Raciborskie, 27-29 czerwca 2016 r.

Ponad 140. przedstawicieli $wiata nauki,
prakeyki oraz studenci z: Polski Czech,
Hiszpanii, Rumunii, Serbii, Stowacji, Szwe-
ji, Turcji, USA, uczestniczyio w II Mie-
dzynarodowej Konferencji  po$wigcone;j
tematyce zalesiania, zorganizowanej pod
patronatem JM Rektora UR prof. dr. hab.
Wilodzimierza Sady oraz IUFRO

(Mi¢dzynarodowej Unii Lesnych Organiza-

inz.

cji Badawczych).

Otwicrajac obrady dr hab. inz. Syl-
wester Tabor, prof. UR - Prorektor ds.
Dydaktycznych i Studenckich wskazal,
ze tegoroczna konferencja stanowi kontynu-
acje naukowych spotkan zapoczatkowanych
w zesztym roku w Belgradzie, w Serbii, ktére
poswigcone sa wypracowaniu naukowych
metod zalesiania terenéw zdegradowanych.

W sesji plenarnej wystapili zaproszeni
goscie, w tym dr inz. Konrad Tomaszewski
— dyrektor generalny Laséw Paristwowych,
prof. dr hab. Janusz Sowa - przewodni-
czacy Rady Naukowej Le$nictwa przy Pre-
mierze RP, kedrzy odniesli si¢ do aktualnych

REFORESTATION CHALLENGES

o N =

Pamigtkowe zdjecie uczestnikdw Konferencji

wyzwani stojacych przed stuzbami lesnymi
oraz nakredlili kierunki rzadowej polityki
dotyczacej ochrony ckosysteméw le$nych.
Prof. dr hab. Stanistaw Orzel — dzickan
Wydziatu Le$nego, zaprezentowal historie
i scharakteryzowal profil dzialalnosci na-
ukowej pracownikéw Wydziatu. W dalszej
cze$ci prezentowane byly wyniki badan
prowadzonych nad rozwojem idei lesnych
gospodarstw weglowych (dr inz. Konrad
Tomaszewski) oraz efektami stosowania
sadzonek z zakrytym systemem korzenio-
wym w réznych warunkach siedliskowych
(dr inz. Kazimierz Szabla - dyrektor
RDLP w Katowicach). Do tego tematu
nawigzal réwniez dr hab. inz. Stanistaw
Malek, prof. UR - prorektor ds. Nauki,
Wdrozenn i Wspélpracy Miedzynarodo-
wej (kierownik Zakladu Ekologii Lasu i Re-
kultywacji, Instytutu Ekologii i Hodowli
Lasu), ktdry skoncentrowat sie na doskona-
leniem optymalizacji produkeji sadzonek
w szkoétkach kontenerowych oraz ckolo-

gicznych i hodowlanych uwarunkowaniach
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Otwarcia Konferencji dokonat dr hab. in.
Sylwester Tabor, prof- UR — Prorektor ds.
Dydaktycznych i Studenckich

przebudowy drzewostandéw $wierkowych
w Beskidzie Slaskim i Zywieckim. Temat ten
kontynuowany byl zaréwno w czasie sesji po-
sterowej jak i sesji terenowej.

Ogétem wygloszono 26  referatéw
w tym 5 referatéw plenarnych i zaprezen-
towano 27 posteréw. Obrady zakonczyta
dyskusja, ktéra stala si¢ forum wymiany
pogladéw oraz dala mozliwo$¢ zacie$nienia
wspolpracy naukowej. W oparciu o zapre-
zentowane wyniki, rekomendacje o$rodkéw
badawczych oraz konkluzje dyskusji planar-
nych, komitet naukowy przygotowal i opu-
blikowal wnioski z konferencji, ktére zostaly
przekazane do Dyrekeji Generalnej Laséw
Panstwowych w Warszawie oraz do centrali
IUFRO w Wiedniu.

W drugim dniu Konferencji uczestnicy
udali si¢ do Nadle$nictwa Rudy Racibor-
skie — gdzie na terenie szkotki kontenerowej
w Nedzy oraz obszaréw po wielkopowierzch-
niowych pozarach mogli obejrze¢ prakeycz-
ne efekty prowadzonych dziatari i badan,
o ktérych dyskutowano w Krakowie. Ob-
szerne materialy z Konferencji dostgpne
sa stronie internetowej: http://reforestation-
challenges.pl.

Opracowanie: dr Szymon Sikorski



XVI Ogolnopolskie Dni Owada
.B0 z owadami nigdy nie wie si¢”

Krakow, 3-b czerwca 2016 r.

Prawie 6 tys. 0séb odwiedzito XVI Ogdlno-
polskie Dni Owada, ktdre w tradycyjnie odby-
waly sie na Wydziale Biotechnologii i Ogrod-
nictwa Uniwersytetu Rolniczego w Krakowie.

Piatek byt dniem edukacyjnym. Goscie,
oprécz odwiedzenia wystawy, mieli réwniez
mozliwos¢ wystuchania wyktadéw i prelek-
¢ji o tematyce entomologicznej. W sobote
natomiast w Klubie Akademickim ,ARKA”
odbylo si¢ Migdzypokoleniowe Spotkanie
Dziadkéw i Wnuczgt, podczas ktdrego stu-
denci przebrani za owady umilali czas zgro-
madzonym gosciom, zachgcajac do uczest-
nictwa w rdznego rodzaju aktywnosciach.
W sobote Dni Owada odwiedzity miedzy
innymi dzieci, ktére wezedniej spotkaly sie
z profesorem Florianem Gambusiem -
Prorektorem ds. Organizacji i Rozwo-
ju Uczelni, w ramach Rektorskiego Dnia
Dziecka na UR.

Przez caly czas trwania Dni Owada,
odwiedzajacy mieli mozliwo$¢ odbycia roz-
mow ze specjalistami oraz poznania tajni-
kéw proceséw zyciowych owaddw, pajecza-
kéw czy skorpiondw.

Wszyscy chetni mieli wyjatkowa okazje
skosztowania produktéw z zakresu ,owa-
dziej kuchni”. Serwowane byly m.in. larwy
maczniaka, szaraficza w tempurze, szarafi-
cza w ciescie nale$nikowym, $wierszcze
w miodzie, czy $wierszcze w czekoladzie.
Jak zapewnial prof. dr hab. inz. Kazimierz
Wiech (inicjator i pomystodawca wyda-
rzenia), owady s3 cennym zrédlem biatka.
Smakuja natomiast jak — prazony stonecz-
nik, popcorn, czy ... ros6l. Tak relacjonowali
wszyscy ci, ktorzy ich skosztowali.

Podczas wydarzenia prezentowane byty
réwniez rodliny i zwierzeta owadozerne,

owady preparowane, exlibrisy oraz fotografie

XVI Ogélnopolskie Dni Owada — bylo gwarnie, radosnie, a nawet smacznie!

Jednostki naukowo-hadawcze biorace udziat
w ,Dniach Owada”: Wydziat Biotechnologii

i Ogrodnictwa Uniwersytetu Rolniczego
(Katedra Ochrony Roslin), Wydziat Rolniczo-

Ekonomiczny (Katedra Ochrony Srodowiska

Rolniczego), Wydziat Le$ny (Katedra Ochrony
Lasu i Entomologii Le$nej), Wydziat Hodowli

i Biologii Zwierzat (Katedra Zoologii i Ekologii).
Koto Naukowe Hodowli Owaddw i Pajeczakow
Egzotycznych Uniwersytetu Rolniczego. Uni-
wersytet Rzeszowski — Katedra Agroekologii

i Architektury Krajobrazu, Muzeum Zoologiczne
Uniwersytetu Jagiellonskiego.

o tematyce entomologicznej. Nowoscia byty
wyjatkowe obrazy ze skrzydel motyli. Dzieci
wykonywaly sobie ,,owadzie” tatuaze, a takze
odwiedzily ,,owadzig wrézke”. Ponadto mo-
gly lepi¢ z masy solnej najrézniejsze gatunki
owadéw, czy namalowad je na kartce papieru.

Przez trzy dni odbywaly si¢ kiermasze
— produktéw pszezelich i sprzetu pszezelar-
skiego, owadéw krajowych i egzotycznych,

produktéw pszezelich, akcesoridw entomo-
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logicznych, literatury o tematyce entomolo-

gicznej, ogrodniczej oraz przyrodniczej. Du-
zym zainteresowaniem cieszyly si¢ $wiecace
skorpiony! Zakupi¢ mozna bylo takze orygi-
nalne maskotki ksztaltem przypominajace
owady, a takze figurki, motyle i wiele innych.
Po zakoriczeniu tegorocznej X VI juz
edycji Dni Owada, profesor Kazimierz
Wiech zorganizowal spotkanie z wszystki-
mi osobami, ktdre whaczyly si¢ w organizacje
wydarzenia, podczas ktérego podzickowal
im za ogromne zaangazowanie.
Opracowanie:
mgr inz. Izabella Majewska,

rzecznik prasowy UR

47



Jubileusz b0-lecia ukonczenia studiow
na kierunkach Rolnictwo i1 Zootechnika

Krakow, 18 czerwca 2016 r.

Uroczystosci Jubileuszowe rozpoczely sig
w Kolegiacie Akademickiej przy ul. $w. Anny
Mszg $wicta sprawowana w intencji absol-
wentéw i Uczelni. Nastepnie uczestnicy
przeszli do Sali Senackiej UR, gdzie w imie-
niu organizatoréw Zjazdu przedstawicieli
wiladz Uczelni: dr. hab. inz. Sylwestra Ta-
bora, prof. UR - Prorektora ds. Dydak-
tycznych i Studenckich, prof. dr hab. inz.
Andrzeja Lepiarczyka — dzickana Wydzia-
tu Rolniczo-Ekonomicznego i prof. dr. hab.
inz. Czeslawa Klocka - dzickana Wydziatu
Hodowli i Biologii Zwierzat, powital prof.
dr hab. inz. Bogustaw Nowosad. Przedsta-
wil on krétka histori¢ zycia Jubilatéw, ab-
solwentéw éwezesnej WSR, przedstawiajac
warunki studiowania i dwczesna atmosfere
w Uczelni. Podkreslil rowniez, ze Zjazd sta-
nowi tez Jubileusz 50-lecia malzerstwa dla
17 par. Wracajac do roku 1966 zaznaczyl,
ze mury Uczelni opuscito wéwczas ok. 130
absolwentéw, ktérzy w Wigkszos’ci W swojej

pracy zawodowej zwiazani byli z réznymi

scktorami  szeroko  pojetego  rolnictwa.
Na podkreslenie zastuguje fake, iz z tego
grona, w Uczelni na réznych stanowiskach
zatrudnienic znalazlo 18 oséb.

Nastepnie Prorektor Sylwester Tabor
nawiazujac do studiéw i swojego rodzinne-
go domu serdecznie wszystkich przywital.
Przedstawil warunki studiowania, odnoszac
sytuacje dnia dzisiejszego do czaséw kiedy
studiowali Jubilaci. Po czym nastapilo wre-
czenie honorowego dyplomu.

W czasie wspdlnego obiadu, wydanego
w Dworku Uniwersytetu w Mydlnikach,
w imieniu wladz toast za pomys$lnos¢ Ju-
bilatéw i dalszy rozwédj Uczelni wznidst
prof. Czestaw Klocek. Ostatnim punktem
programu byl wieczdér towarzyski. Rozpo-
czgto go uczczeniem pamieci 27 niezyjacych
juz kolezanek i kolegéw. Odczytano takze te-
legramy i listy z kraju i z zagranicy, od osdb,
ktére nie przybyly na spotkanie. Uczestnicy

Zjazdu otrzymali réwniez fotoalbum, przy-

gotowany przez organizatorow, zawierajacy

Byly wspomnienia, zarty, Spiewy — Jubilatom dopisywat dobry humor
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Wyrazamy wdzigczno$¢ za mozliwosé
spotykania sie w swojej Uczelni. Szczegdine
podzigkowania kierujemy pod adresem JM
Rektora Wtodzimierza Sady za zyczli-

wos$¢, pomoc W organizacji Jubileuszu oraz

szczodros¢ i kolezenskie podejscie

do naszego spotkania.

Organizatorzy Zjazdu:

Stanistaw Kogut, Helena Nazimek-Rajda,
Bogustaw Nowosad,

Wanda Ormian, Marian Ormian, Zofia
Wojcik-Misiewicz

archiwalne fotografie absolwentéw z 1966 .
oraz fotograﬁe z kolejnych szes$ciu Zjazd(’)w,
ktérego profesjonalne opracowanie wykona-
ta absolwentka Lidia Pasadyn.

W atmosferze serdecznosci, przy aneg-
dotach, zartach i $piewie spotkanie trwalo
do péznych godzin wieczornych.

Opracowanie:
na podstawie otrzymanych materiatéw

Redakcja




XV Olimpiada Jezyka Angielskiego

Krakow, 14 kwietnia 2016 r.

Organizacja Olimpiad Jezykowych ma
na UR bogatg tradycje. Ich gléwnym celem
jest zainteresowanie studentéw kultura i hi-
storig danego kraju, jak réwniez u$wiado-
mienie faktu, ze nauka jezyka moze przybie-
ra¢ inne formy niz tradycyjna szkolna lekcja
lub lektorat. Moze ona polega¢ na wlasnej
pracy z wykorzystaniem technik cyfro-
wych, by¢ traktowana jako hobby lub stuzy¢
do jego rozwijania, by¢ pomocna w nawiazy-

waniu kontaktéw z osobami z innych krajéw.

Organizacja Olimpiady

Olimpiada Jezyka Angiclskiego organizowana
jest przez Studium Jezykéw Obcych co drugi
rok, naprzemiennie z Olimpiada Jezyka Nie-
mieckiego. Dzigki takiemu rozwiazaniu kazdy
student naszej Uczelni ma szanse uczestnicze-
nia w olimpiadzie w trakcie trwania lektoratu
i sprawdzenia swoich wiadomo$ci w podstawo-
wych sprawnosciach jezykowych: stuchaniu,

czytaniu i méwieniu, w innej formie niz trady-

cyjny test lub egzamin.

Launreacji XV Olimpiady Jezyka Angielskiego

Olimpiada sklada si¢ z dwdch etapéw:
pisemnego i ustnego. Etap pierwszy spraw-
dza ogélng znajomo$¢ jezyka obcego i ma
na celu wylonienie finalistéw — studentéw,
ktérzy uzyskali w czgéci pisemnej najlepsze
wyniki. Osoby te przechodza do drugiego
etapu, ktéry sprawdza umiejetno$é komuni-

kacji w jezyku obcym.

Tegoroczne zmagania

Eliminacje pisemne tegorocznej Olimpiady
odbyly si¢ 14 kwietnia w siedzibie Studium
Jezykéw Obcych przy ulicy Marka 37, zas
cz¢$¢ finalowa — ustna, do kedrej zakwalifi-
kowato si¢ 8 os6b — 21 kwietnia br.

Podczas trwania eliminacji pisem-
nych Studium Jezykéw Obcych prze-
prowadzilo ankiete, aby dowiedzie¢ sie
czego$ wigcej o uczestnikach. Pytania
dotyczyly nauki jezyka angielskiego, kon-
taktéw z krajami anglojezycznymi oraz
wykorzystania jezyka obcego w zyciu

codziennym.

Tegoroczni laureaci

W czwartek 21 kwietnia 2016 r. odbyt sie
finat XV Olimpiady Jezyka Angielskiego.
Decyzja Komisji Konkursowej w skfadzie:

mgr Grazyna Pilat-Ko$cinska,

mgr Aleksandra Szafarska,

mgr Marta Janda- Pajak oraz mgr Alicja
Grzesikowska - laureatami zostali :

| Aleksandra Kaminska Il rok WHiBZ,

Il Hannah Lustyk Il rok WBIO,

1l Agnieszka Kapusciriska Il rok WTZ,
Il Dorota Koscielniak | rok WTZ,

IV Stefan Gosik Il st. Il rok WHiBZ,

V Grzegorz Bednarz | rok Studium
Doktoranckie,

V Maciej Stréjwas | rok WISiG,

VI Katarzyna Nadziakiewicz Ill rok WISIG.

Serdecznie gratulujemy i zapraszamy
do udziatu w olimpiadach jezykowych w ko-
lejnych latach.

Opracowanie: dr Elzbieta Kloc,
Zespdt Jezyka Angielskiego
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XV Olimpiada w liczbach

W tym roku do eliminaciji pisemnych zgtosito
sie 50 osob. Najliczniej reprezentowani byli
studenci Wydziatéw: Technologii Zywnosci

- 11 osdb, Biotechnologii - 8 0sdb oraz
Hodowli i Biologii Zwierzat — 6 osdb. Zabrakto
przedstawicieli Gospodarki Przestrzennej,
Architektury Krajobrazu, Zarzadzania

i Marketingu oraz Ochrony Srodowiska. Wéréd

uczestnikow zdecydowanie przewazaty kobiety
— 36 os6b oraz studenci pierwszego

(19 os6b) i drugiego roku (16 osab).

W olimpiadzie wzigli udziat réwniez studenci Il
roku (7 os6b), studiow magisterskich (6 osob)
oraz doktoranckich — 2 osoby.
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Il Mistrzostwa UR
+W biegu na X pietro”

Krakéw, 18 maja 2016 r.

Okolo godziny 18 w Kampusie przy al. 29 Li-
stopada zaczelo si¢ robi¢ tloczno. Z minuty
naminutg liczba studentéw czekajacych przed
budynkiem ARKI si¢ powigkszala, az wresz-
cie osiagnela imponujaca sume 158 osdb.
Spytacie po co? Ot6z w tym whasnie dniu od-
bywaly si¢ II Mistrzostwa Uniwersytetu Rol-
niczego ,W Biegu na X pietro”. Zaczelismy
od rozgrzewki. Trzeba bylo ja przeprowadzi¢
na parkiecie klubu. Niestety na zewnatrz
bylo jeszcze dos¢ zimno i deszczowo. Potem
przeszlismy do budynku Domu Studenckie-
go ,0aza”. Tu na parterze rozstawione bylo
stanowisko startu. Za prawidlowe mierzenie
czasu i bezpieczenstwo zawodnikéw od-
powiedzialni byli niezawodni pracownicy
Studium Wychowania Fizycznego UR z kie-
rownikiem mgr. Januszem Zacharg na cze-
le. O zagrzewajaca do walki muzyke, zadbal
Emil Szanduta - pracownik Centrum Kul-
tury. Aby ukonczy¢ bieg trzeba byto pokona¢
180 schodéw. Zeby go wygraé trzeba bylo
zblizy¢ si¢ do ubieglorocznego zwyciezcy,
awynik byl ogromnie wys$rubowany. Wyno-
sit okoto 31 sekund.

Bieg odbywat si¢ w kategoriach: pracow-
nik, studentka i student. Nagrody ufundowat
jak zwykle nasz niezawodny szef i przyjaciel
dr hab. inz. Sylwester Tabor prof. UR
— Prorektor ds. Dydaktycznych i Stu-
denckich. Za pierwsze miejsce — mate sa-
mopompujaca, sprzet niezwykle przydatny
nakempingach i kamienistych plazach. Kazdy

Zachecamy do obejrzenia filmu z zawodow,
ktory dostepny jest na stronie: www.

youtube.com/watch?v=9Z5vgVaNR9k&am-
p;feature=youtu.be

Montaz — Emil Szanduta

zawodnik dostat tez, zaraz po dobiegnigciu
nalini¢ mety, banana i nap¢j izotoniczny.
Rozdanie nagréd odbylo si¢ w ARCE,
i co najwazniejsze, juz zaraz po zakoniczeniu
imprezy, wiele oséb deklarowalo regularny
trening i poprawienie wyniku. To znak, ze na-
sza mlodziez chce korzystaé z imprez, even-
téw i ofert Studium Wychowania Fizycznego.
Dzi¢ckujemy wszystkim uczestnikom
izapraszamy za rok!
Opracowanie: Komitet Ovganizacyjny,
w skladzie: Studinm WF, AZS UR, Cen-

trum Kultury i Ksztalcenia Ustawicznego,

kierownictwo Zespotéw Domdw Studenchkich

Wyniki tegorocznych Mistrzostw

® Pracownicy

| miejsce — mgr Jerzy Lipczynski [ 35,45 s |

Il miejsce — mgr Jozef Brzuchacz [ 44,48 s |
o Studentki

I miejsce — Dominika Bie¢ | 34,48 s |

I miejsce — Beata Opiat [ 41,15 s/

Il miejsce — Matgorzata Btaz | 42,70 s |

e Studenci

I miejsce — Pawet Czyszczon [ 31,93 s |

Il miejsce — Wojciech Grzegorczyk [ 32,15s |
1l miejsce — Ryszard Poprawa [ 33,77 s |

Rozdanie nagro’d w Klubie ARK A,
fot. Réza Dzialoch
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.Nasz Ztoty Wiek"

— trzytomowa publikacja
Uniwersytetu
Trzeciego Wieku

Krakow, 1 lipca 2016 r.

Anna Pinter i Grazyna Tworek, znane
sa od wielu lat jako inicjatorki nowatorskich
programéw naukowych, jak i szeregu wyjat-
kowych przedsigwzig¢. Tym razem, na 660
stronach zawarly w skrécie histori¢ Uniwer-
sytetu Trzeciego Wieku.

Ten 3 tomowy ,NASZZELOTY WIEK”
powstal nakladem wielkiego zaangazowania
Zespotu Redakeyjnego w skladzie: prof. dr
hab. Kazimierz Wiech, Anna Pinter, Gra-
zyna Tworek, Kinga Szablewska, Irena
Wéjcik-Dobrowolska, Malgorzata Wa-
gner-Niczyporuk, Grazyna Sliwa, Grazyna
Augustyn, Janina Z6kcinska i wielu innych
Stuchaczy bioracych bezposrednio udzial
w konferencjach, referatach i w zyciu naszej
uniwersyteckiej spotecznosci.

Jest to kronika pisana przez pryzmat
wydarzen majacych miejsce od poczatku ist-
nienia UTW, a wigc od roku 2010 poprzez
nastepne 6 lat, to jest do dnia dzisiejszego.
Nieliczne egzemplarze stanowia szczegélng
warto$¢ jako dokument UTW, dlatego nale-
zy potraktowac je jako unikaty.
Opracowanie: stuchacze UTW UR

Anna Pinter i Grazyna Tworek — stuchaczki
Podyplomowego Studium Uniwersytetu
Trzeciego Wicku przy Uniwersytecie
Rolniczym w Krakowie przekazaly
publikacje JM Rektorowi UR

prof. dr. hab. inz. Wiodzimierzowi Sady
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Jubileusz 50-lecia ukoviczenia studidw na kierunkach Rolnictwo i Zootechnika
— pamigtkowe zdjecie uczestnikdw Zjazdu

XVI Ogélnopolskie Dni Owada jak zwykle przyciggnely tysigczne grono gosci



W nastepnym numerze:

* Reportaz z uroczystej inauguracji
Nowego Roku Akademickiego 2016/2017
* Relacje z konferencji naukowych

e III Malopolskie Targi Zywnosci ,Zasmakuj z UR”

www.ur.krakow.pl



