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met name Sophie Greve, Yavuz Ariyurek, Jeroen Laros, Peter van 't Hof en Leon Mei.

Ook familie en vrienden wil ik bedanken voor hun steun, in het bijzonder mijn ouders die
altijd voor mij klaar hebben gestaan. Mijn zusje, Francisca, ik ben ik erg dankbaar voor het
luisterend oor dat je zo vaak hebt geboden, de aanmoedigingen en, in deze laatste fase, jouw
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