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Stellingen behorende bij het proefschrift ‘Interpreting disease genetics
using functional genomics' door Harm-Jan Westra

1. Risico varianten voor ziekten functioneren ook in gezonde mensen, waardoor
patiénten data niet nodig is om de effecten van deze varianten te bepalen. (Dit
proefschrift)

2. Om alle mogelijke gevolgen van met ziekte geassocieerde varianten op gen-
expressie te bepalen moeten er meer samples toegevoegd worden, maar moet
er ook gekeken worden naar de context waarin de cel functioneert. (Dit
proefschrift)

3. Om het ziekte proces volledig te doorgronden moet er naast gen-expressie
ook gekeken worden naar andere moleculaire fenotypen, zoals epigenetische
veranderingen en eiwit-niveaus. (Dit proefschrift)

4. Sample mix-ups kunnen leiden tot een onderschatting van de verklaarde
erfelijkheid van complexe ziekten in genoom-wijde associatie studies. (Dit
proefschrift)

5. Alhoewel meta-analyse de sensitiviteit van associatie studies kan vergroten,
waardoor meer effecten gevonden kunnen worden, kan het ook de specificiteit
verkleinen en daarmee interessante effecten missen. (Dit proefschrift)

6. eQTL analyse toont aan dat veel risico varianten specifiek in neutrofielen actief
zijn, hetgeen suggereert dat neutrofielen oorzakelijk zijn voor de ziekte van
Crohn en niet slechts het gevolg van het ontstoken zijn van darmweefsel. (Dit
proefschrift)

7. De wetenschappelijke integriteit zou gebaat zijn bij het publiceren van
volledige statistieken en programma broncode, omdat dit de repliceerbaarheid
van studies vergroot. (Dit proefschrift)

8. We zijn een manier voor de kosmos om zichzelf te kennen. (Carl Sagan, 1980)
9. Wetenschappelijke conferenties zijn net als Facebook: je krijgt er alleen de
succesverhalen te horen.

10. Het leven is een remix.



