
Θέση μεταδιδακτορικού ερευνητή μοριακής γενετικής – Functional 
Genomics Lab 
	
Το	 εργαστήριο	 Functional	 Genomics	 του	 Ερευνητικού	 Κέντρου	 Βιοϊατρικών	
Επιστημών	 Αλέξανδρος	 Φλέμιγκ	 καλεί	 ενδιαφερόμενους	 να	 υποβάλλουν	
αιτήσεις	 για	 μία	 θέση	μεταδιδακτορικού	 ερευνητή	μοριακής	 γενετικής	 για	 την	
υλοποιʆηση	ερευνητικουʆ 	προγραʆ μματος	στα	πλαιʆσια	της	Δραʆ σης	 «ΣΥΝΕΡΓΑΣΙΑ	
ΙΙ»	 και	 τιʆτλο	 «Ανίχνευση	 νέων	 αλληλομόρφων	 που	 προδιαθέτουν	 για	 καρκίνο	
μαστού	 και	 ωοθηκών	 μέσω	 αλληλούχησης	 επόμενης	 γενιάς	 όλου	 του	
γονιδιώματος».	 Το	 εʆργο	 υλοποιειʆται	 στο	 πλαιʆσιο	 του	 Επιχειρησιακουʆ 	
Προγραʆ μματος	 «Εκπαιʆδευση	 και	 Δια	 Βιʆου	 Μαʆ θηση»	 και	 συγχρηματοδοτειʆται	
αποʆ 	 την	 Ευρωπαϊκηʆ 	 Ένωση	 (Ευρωπαϊκοʆ 	 Κοινωνικοʆ 	 Ταμειʆο‐ΕΚΤ)	 και	 αποʆ 	
εθνικουʆ ς	ποʆ ρους.	Το	προʆ γραμμα	θα	υλοποιηθειʆ	στους	χωʆ ρους	του	Ερευνητικουʆ 	
Κεʆντρου	Βιοϊατρικωʆ ν	Επιστημωʆ ν	«Αλεʆξανδρος	Φλεʆμιγκ»,	στην	Βαʆ ρη	Αττικηʆ ς.	Το	
προʆ γραμμα	θα	διαρκέσει	30	μήνες	από	τον	Ιανουάριο	του	2013.		
	
Αναζητειʆται	 ερευνητηʆ ς/τρια	 με	 δημοσιεύσεις	 σε	 έγκριτα	 επιστημονικά	
περιοδικά	 και	 διδακτορική	 διατριβή	 στην	 μοριακή	 βιολογία,	 γενετική	 ή	 σε	
παρεμφερές	πεδίο.	Ο/η	ιδανικός	υποψήφιος	θα	έχει	εμπειρία	σε	εργαστηριακές	
τεχνικές	όπως	next‐generation	sequencing,	απομόνωση	νουκλεϊκών	οξέων,	PCR,	
RT‐PCR,	 και	 chromatin	 immunoprecipitation.	 Γνώσεις	 βιοπληροφορικής,	
στατιστικής	 και	 large‐scale	 sequence	 analysis	 είναι	 εξαιρετικά	 επιθυμητές.	 Η	
θεʆση	 αφοραʆ 	 την	 αναʆ πτυξη	 και	 εφαρμογηʆ 	 τεχνολογιών	 next	 generation	
sequencing	για	τον	προσδιορισμό	γενετικών	παραγόντων	κινδύνου	για	καρκίνο	
του	μαστού	και	των	ωοθηκών.	Ερευνητική	εμπειριʆα	στους	παραπαʆ νω	τομειʆς	θα	
συνεκτιμηθειʆ.	
	
Οι	 υποψηʆφιοι	 θα	 πρεʆπει	 να	 στειʆλουν:	 α)	 πληʆ ρες	 βιογραφικοʆ 	 σημειʆωμα,	 β)	
συʆ ντομο	 υποʆ μνημα	 για	 τα	 προσοʆ ντα,	 την	 εμπειριʆα	 και	 τα	 ερευνητικά	
ενδιαφέροντά	 τους	 και	 γ)	 τα	 στοιχειʆα	 επικοινωνιʆας	 τριωʆ ν	
ακαδημαϊκωʆ ν/επιστημονικωʆ ν	 προσωʆ πων	 ηʆ 	 προηγουʆ μενων	 εργοδοτωʆ ν	 στους	
Ιωάννη	 Ραγκούση	 (ragoussis@fleming.gr)	 και	 Αντιγόνη	 Δήμα	
(dimas@fleming.gr).	Καταληκτικηʆ 	ημερομηνιʆα	31η	Δεκεμβρίου	2012.	
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Genomics Lab 
	
Το	 εργαστήριο	 Functional	 Genomics	 του	 Ερευνητικού	 Κέντρου	 Βιοϊατρικών	
Επιστημών	 Αλέξανδρος	 Φλέμιγκ	 καλεί	 ενδιαφερόμενους	 να	 υποβάλλουν	
αιτήσεις	 για	 μία	 θέση	 μεταδιδακτορικού	 ερευνητή	 βιοπληροφορικής	 για	 την	
υλοποιʆηση	ερευνητικουʆ 	προγραʆ μματος	στα	πλαιʆσια	της	Δραʆ σης	 «ΣΥΝΕΡΓΑΣΙΑ	
ΙΙ»	 και	 τιʆτλο	 «Ανίχνευση	 νέων	 αλληλομόρφων	 που	 προδιαθέτουν	 για	 καρκίνο	
μαστού	 και	 ωοθηκών	 μέσω	 αλληλούχησης	 επόμενης	 γενιάς	 όλου	 του	
γονιδιώματος».	 Το	 εʆργο	 υλοποιειʆται	 στο	 πλαιʆσιο	 του	 Επιχειρησιακουʆ 	
Προγραʆ μματος	 «Εκπαιʆδευση	 και	 Δια	 Βιʆου	 Μαʆ θηση»	 και	 συγχρηματοδοτειʆται	
αποʆ 	 την	 Ευρωπαϊκηʆ 	 Ένωση	 (Ευρωπαϊκοʆ 	 Κοινωνικοʆ 	 Ταμειʆο‐ΕΚΤ)	 και	 αποʆ 	
εθνικουʆ ς	ποʆ ρους.	Το	προʆ γραμμα	θα	υλοποιηθειʆ	στους	χωʆ ρους	του	Ερευνητικουʆ 	
Κεʆντρου	Βιοϊατρικωʆ ν	Επιστημωʆ ν	«Αλεʆξανδρος	Φλεʆμιγκ»,	στην	Βαʆ ρη	Αττικηʆ ς.	Το	
προʆ γραμμα	θα	διαρκέσει	30	μήνες	από	τον	Ιανουάριο	του	2013.		
	
Αναζητειʆται	 ερευνητηʆ ς/τρια	 με	 δημοσιεύσεις	 σε	 έγκριτα	 επιστημονικά	
περιοδικά	 και	 διδακτορική	 διατριβή	 στην	 επιστήμη	 των	 υπολογιστών	 ή	 σε	
παρεμφερές	 πεδίο.	 Απαραίτητη	 είναι	 η	 ερευνητική	 εμπειρία	 στον	 χώρο	 της	
βιοπληροφορικής,	υπολογιστικής	βιολογίας	και	high	throughput	sequence	data	
analysis.	Η	 θεʆση	 αφοραʆ 	 την	 αναʆ πτυξη	 και	 εφαρμογηʆ 	 pipelines	 για	 ανάλυση	
δεδομένων	 next	 generation	 sequencing,	 data	 integration,	 mining	 και	 τον	
προσδιορισμό	νοσογόνων	μεταλλάξεων.	
	
Οι	 υποψηʆφιοι	 θα	 πρεʆπει	 να	 στειʆλουν:	 α)	 πληʆ ρες	 βιογραφικοʆ 	 σημειʆωμα,	 β)	
συʆ ντομο	 υποʆ μνημα	 για	 τα	 προσοʆ ντα,	 την	 εμπειριʆα	 και	 τα	 ερευνητικά	
ενδιαφέροντά	 τους	 και	 γ)	 τα	 στοιχειʆα	 επικοινωνιʆας	 τριωʆ ν	
ακαδημαϊκωʆ ν/επιστημονικωʆ ν	 προσωʆ πων	 ηʆ 	 προηγουʆ μενων	 εργοδοτωʆ ν	 στους	
Ιωάννη	 Ραγκούση	 (ragoussis@fleming.gr)	 και	 Αντιγόνη	 Δήμα	
(dimas@fleming.gr).	Καταληκτικηʆ 	ημερομηνιʆα	31η	Δεκεμβρίου	2012.	
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(2012).  Plos Genet. In press. 
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Το	 εργαστήριο	 Functional	 Genomics	 του	 Ερευνητικού	 Κέντρου	 Βιοϊατρικών	
Επιστημών	 Αλέξανδρος	 Φλέμιγκ	 καλεί	 ενδιαφερόμενους	 να	 υποβάλλουν	
αιτήσεις	για	μία	θέση	μεταδιδακτορικού	ερευνητή	γενετικής	για	την	υλοποιʆηση	
ερευνητικουʆ 	 προγραʆ μματος	 στα	 πλαιʆσια	 της	 Δραʆ σης	 «ΘΑΛΗΣ»	 και	 τιʆτλο	
«Γονιδιωματική	 μελέτη	 στη	 νοσογόνο	 παχυσαρκία.	 Γενετικοί	 παράγοντες	
κινδύνου,	 ο	 ρόλος	 της	 διατροφής	 και	 του	 τρόπου	 ζωής».	 Το	 εʆργο	 υλοποιειʆται	
στο	 πλαιʆσιο	 του	 Επιχειρησιακουʆ 	 Προγραʆ μματος	 «Εκπαιʆδευση	 και	 Δια	 Βιʆου	
Μαʆ θηση»	 και	 συγχρηματοδοτειʆται	 αποʆ 	 την	 Ευρωπαϊκηʆ 	 Ένωση	 (Ευρωπαϊκοʆ 	
Κοινωνικοʆ 	Ταμειʆο‐ΕΚΤ)	και	αποʆ 	εθνικουʆ ς	ποʆ ρους.	Το	προʆ γραμμα	θα	υλοποιηθειʆ	
στους	 χωʆ ρους	 του	Ερευνητικουʆ 	Κεʆντρου	Βιοϊατρικωʆ ν	Επιστημωʆ ν	 «Αλεʆξανδρος	
Φλεʆμιγκ»,	 στην	 Βαʆ ρη	 Αττικηʆ ς.	 Το	 προʆ γραμμα	 θα	 διαρκέσει	 26	 μήνες	 από	 τον	
Ιανουάριο	του	2013.		
	
Αναζητειʆται	 ερευνητηʆ ς/τρια	 με	 δημοσιεύσεις	 σε	 έγκριτα	 επιστημονικά	
περιοδικά	και	διδακτορική	διατριβή	στην	γενετική	ή	σε	παρεμφερές	πεδίο.	Ο/η	
ιδανικός	 υποψήφιος	 θα	 έχει	 εμπειρία	 σε	 εργαστηριακές	 τεχνικές	 όπως	 next‐
generation	 sequencing,	 απομόνωση	 νουκλεϊκών	 οξέων,	 PCR,	 RT‐PCR,	 και	
chromatin	immunoprecipitation	καθώς	και	τον	χειρισμό	σπανίων	δειγμάτων	με	
περιορισμένο	βιολογικό	υλικό.	Γνώσεις	βιοπληροφορικής,	στατιστικής	και	large‐
scale	sequence	analysis	είναι	εξαιρετικά	επιθυμητές.	Η	θεʆση	αφοραʆ 	την	μελέτη	
λιπώδους	 ιστού	 από	 κανονικού	 βάρους	 και	 υπέρβαρους	 άνδρες	 και	 γυναίκες	
από	 τον	 ελληνικό	 πληθυσμό	 ώστε	 να	 προσδιοριστούν	 γενετικοί	 παράγοντες	
ρίσκοθ	 καρδιαγγειακών	 νόσων	 και	 διαβήτη	 τύπου	 2.	 Θα	 μελετηθούν	 επίσης	
βιομάρτυρες	από	αίμα	καθώς	και	επιπρόσθετοι	παράγοντες	που	διαμορφώνουν	
το	ρίσκο	νόσου.	Το	ερευνητικό	έργο	αυτό	είναι	σε	συνεργασία	με	το	Χαροκόπειο	
Πανεπιστήμιο.	
	
Οι	 υποψηʆφιοι	 θα	 πρεʆπει	 να	 στειʆλουν:	 α)	 πληʆ ρες	 βιογραφικοʆ 	 σημειʆωμα,	 β)	
συʆ ντομο	 υποʆ μνημα	 για	 τα	 προσοʆ ντα,	 την	 εμπειριʆα	 και	 τα	 ερευνητικά	
ενδιαφέροντά	 τους	 και	 γ)	 τα	 στοιχειʆα	 επικοινωνιʆας	 τριωʆ ν	



ακαδημαϊκωʆ ν/επιστημονικωʆ ν	 προσωʆ πων	 ηʆ 	 προηγουʆ μενων	 εργοδοτωʆ ν	 στους	
Ιωάννη	 Ραγκούση	 (ragoussis@fleming.gr)	 και	 Αντιγόνη	 Δήμα	
(dimas@fleming.gr).	Καταληκτικηʆ 	ημερομηνιʆα	31η	Δεκεμβρίου	2012.	
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