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„... das ist es doch eigentlich was Kunst soll, es regt die Gedanken und die Phantasie an. 

Vergangenes wird erinnert, Zukünftiges wird erahnt, eine gewisse zeitweilige 

Ruhelosigkeit der Gedanken in Form von Neugier und Interesse bemächtigt sich unser und 

das ist gut so, denn hier, in diesen Augenblicken, liegt das eigentliche Leben, frei von der 

Frage des Sinns und des Unsinns, frei von der Frage der Rentabilität und der Zeit, unsere 

eigentliche Nahrung.“ 

Berthold Welter 

„Das Wasser folgt dem Weg des geringsten Widerstands. 

Das menschliche Verhalten, das in seinem Prinzip und fast allen seinen Handlungen 

determiniert ist, lässt nur wenige Gabelungen zu, und diese Gabelungen selbst werden 

kaum genutzt.“ 

aus: Michel Houellebecq, Elementarteilchen
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