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Chapter 9

DANKWOORD

Dit proefschrift zou er niet zijn geweest zonder de inzet, steun en hulp van anderen. Ik

kijk dan ook dankbaar terug op de diverse samenwerkingen!

Een aantal mensen wil ik nog extra in het zonnetje zetten.

Allereerst wil ik alle deelnemers aan de verschillende studies roemen voor hun
bereidheid om hun medische gegevens en lichaamsmateriaal beschikbaar te stellen

voor wetenschappelijk onderzoek.

Mijn (oud-) collega’s wil ik bedanken voor de leuke en leerzame tijd. De afdeling Klinische
Epidemiologie is een hele goede leerschool geweest. En gelachen hebben we ook: met

jullie hulp wist ik altijd mijn credo ‘elke dag een tegenslag’ te pareren.

Daarnaast wil ik graag Annelies Hoenderdos, Lejla Mahic en Petra Noordijk bedanken
voor het uitzoeken, meten en verdunnen van alle DNA-monsters en voor het runnen
van de diverse Tagmanassays. Ook Ingeborg de Jonge, die database na database met

onderzoeksgegevens voor mij heeft gemaakt, mag in dit rijtje niet ontbreken. Bedankt!

Tot slot, lieve vrienden en familie: jullie waren niet zozeer inhoudelijk betrokken, maar
toch minstens zo belangrijk bij de totstandkoming van dit proefschrift. Bedankt dat ik
altijd en eindeloos tegen jullie mocht doorratelen over genen, varianten en veneuze

trombose. En minstens zoveel dank voor alle broodnodige afleiding.
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