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”Without structure one is simply guessing.”

Paul Sigler

”Without energetics there is a risk of believing everything one sees.”

B. Jayaram
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dx X-Displacement

dy Y-Displacement

Dz Rise

n Inclination

9 Tip

Q Twist

o Fluktuation

am, dM Tiefe der kleinen bzw. groflen Furche

w™, wM Weite der kleinen bzw. groflen Furche

e(r) Abstandsabhéngige dielektrische Permittivitét
Etot Gesamtenergie

Epe Summe der nichtelektrostatischen Energiebeitrige
FEelec Elektrostatische Energie

Eeoul Coulomb-Energie

FEreqet Reaktionsfeldenergie

Eeont Elektrostatische Kontinuumsenergie

Eger Deformationsenergie
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