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Velen hebben bijgedragen aan dit proefschrift, waarvoor grote waardering. Graag benoem ik
een aantal mensen in het bijzonder.

Prof. dr. P.E. Slagboom, beste Eline, de discussies, je kritische commentaar en kennis van
veroudering hebben enorm bijgedragen aan mijn publicaties en hoofdstukken in dit proefschrift.

Dr. B.T. Heijmans, beste Bas, het is een groot plezier geweest om de afgelopen jaren met je
samen te werken. Je deur staat altijd open voor de laatste resultaten of mooie plaatjes en
je vele ideeén en kritische lezen van manuscripten heb ik erg gewaardeerd. Naast het
wetenschappelijke avontuur, heb ik goede herinneringen aan de gezelligheid en discussies op
borrels en congressen.

Prof. dr. ir. S.M. van der Maarel en dr. RJ.L.F. Lemmers, beste Silvere en Richard, het was erg
interessant om te zien hoe het epigenoom zulke grote specifieke veranderingen kan ondergaan
onder invloed van genetische variatie in FSHD.

Prof. dr. J.V.M.G. Bovée, R. Guijt, T. Guijt-Alberts, beste Judith, Richard en Tamara, naast dat
het erg fijn is geweest dat we obductie materiaal bij jullie konden verzamelen, was het ook erg
interessant om de anatomie van de mens eens in het echt te zien.

Prof. dr. C. Relton, dr. T. Gaunt, dear Caroline and Tom, it was great that we could collaborate
to generate larger number of methylomes in autopsy samples. I really appreciate the
contributions to the manuscript on age-related DNA methylation changes.

Dr. S.M. Chuva de Sousa Lopes, beste Susana, wat is humane ontwikkelingsbiologie interessant
en des te meer de veranderingen in de genomische regulatie tijdens deze vroege periode in
het humane leven. Onze combinatie van expertises leidde tot interessante discussies en twee
mooie papers, waardoor we voor het eerst een goed inzicht kregen van de DNA methylatie
dynamiek tijdens de humane foetale ontwikkeling.

Dr. R. Kleemann, dr. T. Kooistra, drs. P.C.M. Mulder, beste Robert, Taeke en Petra. Al vrij vroeg
in mijn promotie zijn we gaan samenwerken om de DNA methylatie veranderingen onder
invloed van dieet te bekijken. Ik ben erg blij dat alle verzamelde resultaten en interessante
discussies zo mooi zijn samen gekomen in een manuscript.

Prof. dr. M. Vermeer en dr. R. van Doorn, beste Maarten en Remco, het was een groot plezier
om met jullie te werken aan de epigenetische veranderingen in Sézary syndroom. Jullie kennis
van Sézary in combinatie met onze DNA methylatie expertise heeft geresulteerd in een mooi
artikel, dat laat zien hoe DNA methylatie zowel informatief kan zijn voor pathofysiologie als
diagnostiek.

Alle collega’s van Moleculaire Epidemiologie en Medische Statistiek, door de grote diversiteit
van de disciplines kon ik altijd wel bij iemand terecht voor alle biologische, statistische, en
bioinformatische problemen en vragen die je onderweg tegenkomt bij een promotie. Maar ook
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de niet-wetenschappelijke aspecten, zoals de spelletjes avonden en borrels waren onmisbaar!
Inge, waar was ik geweest zonder jouw hulp bij al het geregel al die jaren (neem alleen al ons
Converis avontuur)!

Matthias, it has been a great pleasure to work with you. We had completely different fields of
expertise when we started our collaboration, but we have learned a lot from each other. You
greatly improved your R programming skills, whereas I was introduced to the magical world
of developmental biology.

Ramona en Inge, wat heb ik geluk gehad met jullie als studenten. Het was een plezier jullie te
begeleiden. Ik ben erg blij dat al het werk dat jullie hebben verzet heeft geleid tot een prachtig
manuscript.

Analisten, Dennis, Nico, Wesley, Ruud, ik heb jullie hulp in het lab erg gewaardeerd (hoe maak
je een 1% gel?), maar zeker ook de gezelligheid op jullie kamer voor gesprekken onder genot
van degelijke koffie. Eka, jij als bisulfiet en Epityper specialist — en nu ook als paranimf — hebt
mij het meest geholpen in het lab en je vele (vaak off-topic) verhalen kunnen even afleiden
van de drukte van de dag.

De epigenetica groep, Elmar, Maarten en Koen, jullie kennis, ideeén en kritiek in ons epi-
groepje hebben erg geholpen (en nog steeds gelukkig!) om verder te komen in mijn onderzoek,
elk vanuit andere expertises. René, na al die jaren als kamergenoten is daar toch echt een einde
aan gekomen. Ik zal niet meer zo makkelijk gebruik kunnen maken van je kennis van onder
andere R en methylatie, maar gelukkig nog wel met jou als paranimf.

Gert-Jan, Hélene, Anne, Miranda, Ton, Pieter, Raween en Laura, door de etentjes, weekendjes
weg en borrels kon ik altijd even ontstressen. Onze vriendschap heeft mijn promotie een stuk
makkelijker gemaakt!

Theo, Anneke, Marcel en Linda, vanaf het begin heb ik me enorm welkom gevoeld in jullie
warme gezin. Jullie gezelligheid en interesse in mijn promotie heb ik erg gewaardeerd.

Martijn, Florien, Thomas, Nathalie, Mirjam en Emiel, jullie interesse in mijn promotie en
de gezelligheid van het gezin hebben zeker bijgedragen aan het succesvol voltooien van dit
proefschrift.

Mijn ouders, jullie hebben mijn interesse in biologie en wetenschap altijd gestimuleerd in een
warme liefdevolle omgeving en dat heeft mij gebracht waar ik nu ben.

Lieve Rianne, de afgelopen jaren waren onmogelijk geweest zonder jouw liefde, gezelligheid,
geduld en relativerende vermogen.
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Roderick Corneille Slieker was born on the 1st of November 1986 in Veenendaal. In 2005
he graduated at the Christelijk Lyceum Veenendaal. In the same year, he started studying
Pharmaceutical Sciences at the University of Utrecht. In 2009, he obtained his Bachelor’s
degree after which he started the research master Drug Innovation. During this Master’s
program, he did two internships, one at the department of Psychopharmacology (Utrecht
University) and the other at the research group Quality and Safety, TNO. In the former
internship, he investigated the role of specific neuropeptides on behavioral outcomes in a
rodent model of posttraumatic stress. His second internship focused on the use of new data
variables in large toxicology studies to accelerate the reduction of animal use in toxicity
studies. In 2011, he started his PhD at the Molecular Epidemiology section (Department of
Medical Statistics a Bioinformatics, Leiden University) under supervision of prof.dr. Slagboom
and dr. Heijmans. His PhD research was performed within the European FP7 project IDEAL, a
multidisciplinary project on development and ageing. His research within this project focused
on the mapping of DNA methylation dynamics during the human lifespan, from changes
during early development to the changes that occur during the ageing process. Currently, he
works as a postdoctoral researcher at the VUmc (Epidemiology and Biostatistics) and LUMC
(Molecular Cell Biology) and investigates the use of -omics techniques in the prediction of
disease progression in type 2 diabetes.
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