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V zájmu plynulosti čtení v knize neodkazujeme na zdroje v poznámkách pod 
čarou. Níže jsou uvedeny publikace, knihy a další zdroje, z nichž jsme v jed­
notlivých kapitolách čerpali. Některé informace v knize vycházejí též z debat 
s kolegy a kolegyněmi, jejichž odhady a interpretace, shodujeme-li se s nimi, 
jsme do textu zahrnuli. Každý pramen je zde uveden pouze jednou.
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