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Opis zawartosci pendrive

Pendrive zawiera bootowalny, w peli funkcjonalny system operacyjny
Debian GNU/Linux w wersji 9.6. Menu startowe pendrive oferuje ponadto
mozliwos¢ instalacji Debiana na wewnetrznym dysku twardym komputera.

Debian zostat skonfigurowany do pracy w trybie ,persistence”. Oznacza to,
ze zapamietywane sa wszelkie zmiany w konfiguracji systemu np. zmiana
tapety, zmiany w systemie plikow, instalacja i deinstalacja oprogramowania.
Praca odbywa sie na koncie uzytkownika ,,fiber”, hasta uzytkownika fiber
oraz hasto administratora systemu sq takie same i brzmig ,,fiber”. Nie nalezy
uaktualniac¢ systemu.

Do instalacji systemu oraz wzglednie komfortowej pracy wymagany jest
szybki, markowy pendrive o pojemnosci 8 GB. Wieksza pojemnos¢ pendrive
nie ma wplywu na wydajnosc pracy.
W zaleznosci od systemu operacyjnego pendrive moze by¢ przygotowany na
dwa sposoby:
1) system operacyjny Linux
e Po umieszczeniu pendrive w gniezdzie usb komputera w oknie
terminala nalezy wydac polecenie z prawami roota:
dd if=/sciezka/fiber.iso of=/dev/sdx
gdzie dev/sdx wskazuje na pendrive. Zwykle dysk twardy komputera
to /dev/sda natomiast pendrive to /dev/sdb lub /dev/sdc. Wlasciwe
urzadzenie mozna zidentyfikowa¢ poleceniami:
Ishw -short |grep disk lub fdisk -1
Trzeba zachowac ostroznos¢ gdyz podanie niewlasciwej nazwy urzadzenia
dev/sdx w poleceniu dd moze spowodowac nieodwracalne usuniecie danych
z dysku komputera.

2) system operacyjny Windows
Pendrive mozna przygotowaC za pomoca bezplatnego programu Rufus
(https://rufus.ie/). Po umieszczeniu pendrive w gniezdzie komputera i
uruchomieniu programu Rufus nalezy kolejno:
e w polu ,Urzadzenie” wskaza¢ na jakim dysku nagrany zostanie
system,
® po zaznaczeniu opcji ,,utworz bootowalny dysk uzywajac” wybrac
,Obraz ISO” i wskaza¢, za pomocg przycisku obok, plik fiber.iso,

e klikngc przycisk ,,Start”.
: R
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Pendrive zawiera bogate oprogramowanie uzytkowe Srodowiska Gnome
oraz dodatkowe narzedzia zwigzane z badaniami teoretycznymi. Mozna
wymieni¢ miedzy innymi:

1) edytor tekstu gedit,

2) pakiet biurowy LibreOffice,

3) przegladarke internetowq firefox,

4) oprogramowanie do modelowania czasteczek: avogadro, pyMOL, VMD,
5) narzedzia do tworzenia wykresow: geogebra, gnuplot z naktadka plotdrop,
scidavis, xmgrace,

6) pakiet obliczeniowy wxMaxima,

7) $rodowisko obliczeniowe Octave (odpowiednik komercyjnego
oprogramowania Matlab),

8) pakiet do obliczen metodami dynamiki molekularnej Gromacs.

Wyzej wymienione oprogramowanie w wiekszosci przypadkow mozna
uruchomic¢ korzystajac ze Srodowiska Gnome. W niektorych przypadkach
wymagane jest uruchamianie przy pomocy terminala (np. gnome-terminal,
dostepny w menu Gnome).

WyzZzej wymienione oprogramowanie posiada dobrze dopracowang
dokumentacje dostepna w internecie. Ponizej umieszczono kroétki opis kilku
wybranych aplikacji:

* Program gedit to wszechstronne narzedzie do edycji plikow
tekstowych. Jest to doskonaly edytor dla programistow poniewaz
oferuje, obok typowych mozliwosci edytora tekstu, tzw. kolorowanie
skladni, automatyczne uzupelnianie nawiaséw, podpowiadanie
wczesniej uzytych stow itp. Z powodzeniem moze by¢ stosowany
jako alternatywa dla edytora vim oraz nano.

e Pakiet biurowy LibreOffice to bardo dobra alternatywa dla
komercyjnego oprogramowania MS Office. W sklad pakietu
wchodza: procesor tekstu, arkusz kalkulacyjny, program do
tworzenia  prezentacji ~ multimedialnych, edytor  réwnan
matematycznych oraz edytor graficzny.

e wxMaxima to bezplatny odpowiednik komercyjnego narzedzia
Mathematica. Umozliwia prowadzenie obliczen np. granic funkcji,
catek, pochodnych, przeksztalcanie wzorow, tworzenie wykresow

itp.
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e Xmgrace to bardzo zaawansowane oprogramowanie do tworzenia
wykreséw 2D. Niestety, obstuga programu nie jest zbyt intuicyjna.
Jedng z zalet xmgrace jest mozliwoSC wySwietlania wykresow
zapisanych w formacie XVG pakietu Gromacs.

® Program Avogadro to zaawansowany edytor i wizualizator
czasteczek zaprojektowany do wieloplatformowego zastosowania w
chemii obliczeniowej, modelowaniu molekularnym, bioinformatyce,
materiatloznawstwie i pokrewnych dziedzinach. Jego obsluga jest
bardzo intuicyjna. Umozliwia generowanie danych wejsciowych dla
wielu pakietéw chemii obliczeniowej.

e PyMOL jest narzedziem do wizualizacji czasteczek. Posiada wiele
przydatnych funkcji pomocnych w przygotowaniu geometrii
wejsciowej do obliczen teoretycznych metodami dynamiki
molekularnej i chemii kwantowej.

* Program VMD jest przeznaczony do modelowania, wizualizacji i
analizy ukladéw biologicznych takich jak biatka, kwasy nukleinowe
itp. VMD moze odczytywac standardowe pliki banku danych PDB i
wysSwietla¢ zawarta w nich strukture. VMD oferuje szeroka game
metod renderowania i barwienia czasteczek. Mozna go wykorzystac
do animacji i analizy trajektorii symulacji dynamiki molekularne;j.
VMD moze rowniez stuzy¢ do generowania startowych struktur
ukladow molekularnych np. nanorurek.

Pendrive zawiera przygotowane trzy ¢wiczenia z badan metodami klasycznej
dynamiki molekularnej. Obliczenia prowadzone sq przy pomocy pakietu
Gromacs (http://www.gromacs.org/).

Cwiczenia przeprowadza sie w terminalu (np. gnome-terminal). Pierwsze
polecenie jakie nalezy wyda¢ to md.sh. Skrypt ten tworzy w pamieci
komputera wirtualny dysk (tzw. RAMdysk) o pojemnosci 1 GB, kopiuje do
niego pliki niezbedne do obliczen i zmienia katalog roboczy na
/media/ramdisk/. Ponadto md.sh wyswietla liste polecen jakie nalezy
wydac w celu przeprowadzenia obliczen. Kazde kolejne wywotanie skryptu
md.sh powoduje wymazanie zawartoSci RAMdysku i skopiowanie do niego
plikow potrzebnych do obliczen.

Zaleta prowadzenia obliczen w RAMdysku jest bardzo szybki zapis i odczyt
danych. Odcigzony jest wéwczas pendrive co znaczaco zwieksza komfort
pracy. Glowna wada takiego rozwigzania to stosunkowo mala ilos¢
dostepnego miejsca do zapisu wynikow symulacji i utrata danych po
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restarcie systemu. Z tego powodu rozpoczecie nowego Cwiczenia wymaga
ponownego wydania polecenia md.sh.

W badaniach metodami klasycznej dynamiki molekularnej za pomoca
pakietu Gromacs mozna wyréznic kilka etapow:

1) Przygotowanie startowej konfiguracji ukladu tzw. boksu symulacyjnego.
Do tego celu mozna wykorzysta¢ zainstalowany na pendrive program
packmol. W przypadku symulacji wody zawarto$¢ plik konfiguracyjnego
programu box.inp jest nastepujaca:

add_box_sides

tolerance 2.0

filetype pdb

output box.pdb
structure woda.pdb
number 1000

inside cube 0. 0. 0. 50,
end structure

Wydanie w terminalu polecenia pymeol<box.inp spowoduje utworzenie
startowej konfiguracji dla symulacji box.pdb. Plik zawiera informacje o
Scianach komorki symulacyjnej (add_box_sides) a minimalna odlegtos¢
pomiedzy kazdg z 1000 czasteczek wody jest nie mniejsza niz 2 A
(tolerance). Boks ma ksztalt sze$cianu o dtugosci krawedzi 50 A (inside
cube).

Wygenerowany plik boex.pdb mozna obejrze¢ programami VMD lub pyMol
(polecenie vind box.pdb lub pymeol box.pdb).

2) Kolejny etap to przygotowanie pliku tzw. topologii topol.top. Czesto jest
to jeden z trudniejszych etapow przygotowania obliczen dlatego dla kazdego
z ¢wiczen plik ten zostat juz przygotowany. Ponizej umieszczono zawartosc
pliku topol.top z folderu /media/ramdisk/water:

#include "oplsaa.ff/forcefield.itp"
#include "oplsaa.ff/tip3p.itp"

[ system ]
1000 tip3p molecules

[ molecules ]
SOL 1000
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Pierwsze dwie linijki rozpoczynajace sie instrukcja #include to dotaczenie
do topol.top informacji o zastosowanym polu silowym (tutaj jest to pole
OPLS-AA) oraz informacji o topologii czasteczki wody. Sekcja [ system ]
zawiera opis ukladu symulacyjnego natomiast [ molecules ] informacje o
liczbie czasteczek wody (liczbie tzw. residuum w ukladzie, tutaj woda nosi
nazwe SoL). Pliki forcefield.itp oraz tip3p.itp mozna obejrze¢ w folderze
/usr/share/gromacs/top/oplsaa.ff/. Zapisane sa w nich informacje o
oddzialywaniach miedzyatomowych, geometrii czasteczki wody, tadunku
atomoéw itp.

3) W pierwszym kroku obliczen przeprowadza sie tzw. minimalizacje
energii ukladu. Polega ona na losowej zmianie struktury boksu
symulacyjnego tak aby energia potencjalna ukladu osiggnela minimum.
Stuza do tego dwa polecenia:

gmx grompp -f grompp_energy.mdp -c box.pdb -p topol.top -o traj
gmx mdrun -deffnm traj

Pierwsze z nich (program gmx-grompp) to etap przygotowania plikow
niezbednych do obliczenn a drugie (program gmx-mdrun) to wiasciwe
obliczenia, w tym przypadku minimalizacja energii ukladu. Program gmx-
grompp korzysta z pliku konfiguracyjnego grompp_energy.mdp a wyniki
zapisuje do pliku o nazwie traj.tpr. Plik ten jest nastepnie wykorzystany
przez gmx-mdrun. Powyzsze dwie linijki powoduja powstanie pliku
traj.gro ktory jest zmodyfikowana konfiguracja startowa stymulacji
(pierwotnie plik box.pdb). Plik traj.gro postuzy do wiasciwych symulacji
1000 czasteczek wody. Plik GRO w razie potrzeby mozna przekonwertowac
do formatu PDB poleceniem:

gmx editconf -f traj.gro -o traj.pdb

Warto omowi¢ zawartos¢ pliku grompp_energy.mdp. Wyglada ona
nastepujaco:

integrator = steep
emtol = 10.0
emstep = 0.01
nsteps = 10000
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cutoff-scheme = Verlet

coulombtype = PME

rcoulomb = 1.2 ; Short-range electrostatic cut-off
rvdw = 1.2 ; Short-range Van der Waals cut-off
pbc = Xyz ; Periodic Boundary Conditions
(yes/no)

define = -DFLEXIBLE ; flexible water instead of rigid
water

Instrukcja integrator informuje o stosowanym podczas obliczen
algorytmie (steep to algorytm do minimalizacji energii uktadu) natomiast
emtol, emstep oraz nsteps to informacje jak i kiedy nastgpi zakornczenie
obliczen. Plik zawiera rowniez informacje o modelu oddzialtywan
kulombowskich (tutaj PME) oraz zastosowanym punkcie odciecia (ang. cut-
off, tutaj 1.2 nm dla oddzialywan kulombowskich oraz oddziatywan van der
Waalsa). Zastosowano periodyczne warunki brzegowe w trzech wymiarach.

4) Wlasciwe symulacje wywolujq nastepujace polecenia:

gmx grompp -f grompp_simulations.mdp -c traj.gro -p topol.top -o traj2
gmx mdrun -deffnm traj2 -v

Pierwsza linijka jest analogiczna do punktu 3, rdézni sie plikiem
konfiguracyjnym symulacji. Plik grompp_simulations.mdp ma nastepujaca
zawartosc:

integrator = md
tinit =0

dt = 0.001
nsteps = 300000
compressed-x-precision = 1000
nstxout-compressed =5
energygrps = System
coulombtype = PME
cutoff-scheme = Verlet
rcoulomb =1.2
rvdw =1.2
Tcoupl nose-hoover

nh-chain-1length 1
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tc-grps = system

tau-t = 0.2

ref-t = 300.0

Pcoupl = Parrinello-Rahman
compressibility = 4.5e-5

ref-p =1.0

Tym razem symulacje prowadzone sa z wykorzystaniem algorytmu md
(integrator), z krokiem czasowym 0,001 ps i liczbg krokéw 300000
(odpowiada to 300 ps czasu symulacji). Instrukcje compressed-x-
precision oraz nstxout-compressed dotycza kompresji powstalej w
rezultacie symulacji trajektorii (plik traj2.xtc). Instrukcje tcoupl oraz
pcoupl informuuja program gmx-mdrun o typie termostatu i barostatu.
Symulacje prowadzone sa w 300 K (ref-t) a rozmiary komorki
symulacyjnej sa tak dobierane aby ciSnienie ukladu wynosito okoto 1 bar.
Powyzszy przyklad wskazuje, iz symulacje prowadzone sa w ukladzie
izotermiczno-izobarycznym.

Podsumowujac, plik MDP zawiera informacje o parametrach obliczen. Jego
sktadnia jest bardzo ztozona. Przygotowane na pendrive ¢wiczenia zawieraja
w pliku MDP minimalng liczbe instrukcji jaka jest niezbedna do poprawnego
dzialania programu gmx-grompp. Zawsze po poprawnym przebiegu
polecenia gmx-grompp na dysku zapisywany jest (dla informacji)
kompletny plik konfiguracyjny mdout.mdp ktéry zawiera, oprocz instrukcji
z grompp_energy.mdp lub gromp_simulations.mdp, pozostate instrukcje
gromacsa z domys$lnymi wartosciami.

Animacje przeprowadzonych obliczen mozna obejrze¢ po wydaniu
polecenia:

vmd traj.gro traj2.xtc

(mozna doda¢ Sciany do boksu symulacyjnego wpisujac w terminalu
programu vimd polecenie pbc box).
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Symulacja 1000 czasteczek wody tip3p
Cwiczenie nalezy rozpocza¢ od wpisania w terminalu polecenia md.sh.
Uzytkownik zostanie przeniesiony do folderu /media/ramdisk/. Pliki
zwigzane z ¢wiczeniem znajduja sie w podfolderze water (nalezy wydac
polecenie cd water). Wiersz zgloszenia powinien wygladac¢ nastepujaco:
fiber@debian:/media/ramdisk/water$
Nalezy zapoznac sie z treScig plikow w folderze (lista plikow dostepna po
wydaniu polecenia Is).
Konfiguracje startowq otrzymuje sie po wydaniu polecenia:
packmol<box.inp

Minimalizacja energii:

gmx grompp -f grompp_energy.mdp -c box.pdb -p topol.top -o traj
gmx mdrun -deffnm traj

Wiasciwe symulacje:

gmx grompp -f grompp_simulations.mdp -c traj.gro -p topol.top -o traj2
gmx mdrun -deffnm traj2 -v

Animacja przeprowadzonych symulacji:
vmmd traj.gro traj2.xtc
Powyzsze polecenia sa takie same dla wszystkich ¢wiczen.

W programie vimd, menu Graphics/Representations, mozna zmodyfikowac
wyglad boksu symulacyjnego (np. Drawing Method VDW):
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Zmiane gestosci ukladu w funkcji czasu symulacji mozna zbadac
poleceniem:

gmx energy -f traj2.edr

Po wybraniu odpowiedniej opcji na dysku zostanie zapisany plik
energy.xvg. Mozna go obejrze¢ po wydaniu polecenia:

xmgrace energy.xvg
1000

-

800

600

(kg/m"3)

400

1 | 1 ‘ 1 I L ‘ 1 | 1
200() 10 20 30 40 50 60

Time (ps)
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Podobnie, poleceniem gmx energy -f traj2.edr mozna uzyskac informacje o
ewolucji czasowej objetosci ukladu, temperatury, energii potencjalnej itp.

Wspétczynnik dyfuzji wody mozna obliczy¢ poleceniem:
gmx msd -f traj2.xtc -s traj2.tpr

Program wyswietla obliczong warto$¢ z nachylenia funkcji MSD. Mimo
dos¢ krétkiego czasu obliczen warto$¢ ta nie odbiega zbytnio od danych
literaturowych (Du20=2,317x10° cm?/s w temp. 25 °C, P.S. Tofts, D. Lloyd,
C.A. Clark, G.J. Barker, G.J.M. Parker, P. McConville, C. Baldock, J.M.
Pope, Magnetic Resonance in Medicine, Vol. 43, No. 3, 368-374 (2000)).
Wykres funkcji MSD ma postac:

10

MSD (nm°)

L | L | ) | ) | !
0 50 100 150 200 250
Time (ps)

0

Otrzymana podczas symulacji trajektoria fazowa moze postuzy¢ do zbadania
Sredniej odleglosci pomiedzy czasteczkami wody. W celu przeprowadzenia
tego typu obliczen nalezy przygotowac tzw. plik indeksu ktory umozliwi
odwolywanie sie do okreSlonych atoméw w ukladzie. Shizy do tego
polecenie:

gmx make_ndx -f box.pdb

1 LT,
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Program wstepnie wyswietla liste domyslnych grup: System, Water oraz
SOL. Kazda z nich zawiera 1000 elementéw (czasteczek wody). Aby
stworzyC nowa grupe zawierajacq tylko atomy tlenu nalezy wydac polecenie:
a OW

Powstanie grupa o nazwie OW z 1000 elementow (atomow tlenu). Podobnie
utworzymy grupe zawierajacq atomy wodoru:

a HW*

Powstala grupa o nazwie HW* zawiera 2000 elementow (tyle jest przeciez
atomoéw wodoru w ukladzie zawierajacym 1000 czasteczek wody). HW* to
maska dla HW1 oraz HW2 (patrz plik box.pdb). Klawisz ‘q’ konczy
dzialanie programu gmx-make_ndx a na dysku zapisany zostaje plik
index.ndx (warto do niego zajrze¢ poleceniem less index.ndx, grupy
zawierajg konkretne numery atomow powigzane z plikiem box.pdb).
Funkcje rdf dla pary tlen-tlen mozna otrzymac po wywolaniu polecenia:

gmx rdf -f traj2.xtc -s traj2.tpr -n index.ndx -b 250 -e 255

i dwukrotnym wybraniu grupy OW. Wykres wyglada nastepujaco:

reference OW
3 ‘ T I 1 | T

25 —

05— —

r (nm)
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Pierwsze maksimum funkcji rdf dla r = 0,28 nm odpowiada odlegtosci tlen-
tlen dla ktdrej potencjal Srednich sit osigga minimum. Jest to odleglosc
odpowiadajaca potozeniom dwoch czasteczek H,O pomiedzy ktorymi
wystepuje wigzanie wodorowe.

Analogicznie mozna otrzymac¢ wykres funkcji rdf pary tlen-wodér.

13 LT,
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Symulacja 10 nanorurek w boksie o stalych rozmiarach
Nanorurki w ukladzie zostaly wygenerowane za pomocg programu vimd. Po
jego uruchomieniu (vimd nalezy uruchomi¢ w terminalu) nanorurke mozna
wygenerowac za pomocg menu Extensions/Modeling/Nanotube Builder. W
symulacjach nanorurki zakonczone sg atomami wodoru. Atomy wodoru po
obu stronach nanorurki to residuum ED1 oraz residuum ED2.
Cwiczenie nalezy rozpocza¢ od wpisania w terminalu polecenia md.sh.
Uzytkownik zostanie przeniesiony do folderu /media/ramdisk/. Pliki
zwigzane z ¢wiczeniem znajduja sie w podfolderze cnt (nalezy wydac
polecenie cd cnt). Wiersz zgloszenia powinien wygladac nastepujaco:
fiber@debian:/media/ramdisk/cnt$
Nalezy zapozna¢ sie z treScig plikow w folderze (lista plikow dostepna po
wydaniu polecenia Is). Jedng z istotnych réznic w plikach MDP jest
prowadzenie symulacji w ukladzie izotermiczno-izochorycznym.
Konfiguracje startowg otrzymuje sie po wydaniu polecenia:
packmol<box.inp

Minimalizacja energii:

gmx grompp -f grompp_energy.mdp -c box.pdb -p topol.top -o traj
gmx mdrun -deffnm traj

Wiasciwe symulacje:

gmx grompp -f grompp_simulations.mdp -c traj.gro -p topol.top -o traj2
gmx mdrun -deffnm traj2 -v

Animacja przeprowadzonych symulacji:
vmd traj.gro traj2.xtc

Powyzsze polecenia sq takie same dla wszystkich ¢wiczen.
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W programie vimd, menu Graphics/Representations, mozna zmodyfikowac
wyglad boksu symulacyjnego.

Obserwacja animacji trajektorii fazowej pokazuje, ze nanorurki w ukladzie
daza do uporzadkowania tzn. ukladaja sie réwnolegle wzgledem siebie.
Zmiane energii potencjalnej ukladu w funkcji czasu symulacji mozna
obejrze¢ po wydaniu polecen:

gmx energy -f traj2.edr
xmgrace energy.xvg

Wzajemne utozenie nanorurek moze by¢ przeanalizowane za pomocq funkcji
rdf (nalezy wybra¢ grupy ED1 oraz ED2):

gmx rdf -f traj2.xtc -s traj2.tpr -rmax 7.0

Lokalne maksima funkcji RDF odpowiadaja odleglosciom pomiedzy
srodkami ciezkosci atomow wodoru przylaczonych do koncéw nanorurek.

15 LT,



> 'uMcs
Symulacja 10 arkuszy grafenowych w boksie o stalych rozmiarach
Arkusze grafenowe zostaly wygenerowane za pomocg programu vid. Po
jego uruchomieniu (vimd nalezy uruchomi¢ w terminalu) nanorurke mozna
wygenerowaC za pomocg menu Extensions/Modeling/Nanotube Builder.
Krawedzie arkuszy zakonczone sa atomami wodoru (residuum LIG), atomy
wegla to residuum GRA.
Cwiczenie nalezy rozpocza¢ od wpisania w terminalu polecenia md.sh.
Uzytkownik zostanie przeniesiony do folderu /media/ramdisk/. Pliki
zwigzane z ¢wiczeniem znajduja sie w podfolderze graphene (nalezy wydac
polecenie cd graphene). Wiersz zgloszenia powinien wygladac¢ nastepujaco:
fiber@debian:/media/ramdisk/graphene$
Nalezy zapozna¢ sie z treScig plikow w folderze (lista plikow dostepna po
wydaniu polecenia Is). Symulacje prowadzone sg w ukladzie izotermiczno-
izochorycznym (patrz pliki MDP).
Konfiguracje startowg otrzymuje sie po wydaniu polecenia:
packmol<box.inp

Minimalizacja energii:

gmx grompp -f grompp_energy.mdp -c box.pdb -p topol.top -o traj
gmx mdrun -deffnm traj

Wiasciwe symulacje:

gmx grompp -f grompp_simulations.mdp -c traj.gro -p topol.top -o traj2
gmx mdrun -deffnm traj2 -v

Animacja przeprowadzonych symulacji:
vmd traj.gro traj2.xtc

Powyzsze polecenia sq takie same dla wszystkich ¢wiczen.
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W programie vimd, menu Graphics/Representations, mozna zmodyfikowac
wyglad boksu symulacyjnego.

Obserwacja animacji trajektorii fazowej pokazuje, ze arkusze grafenowe
ukladaja sie w warstwy podobnie jak w graficie.

Odlegtosci pomiedzy arkuszami mozna zbada¢ np. przy pomocy programu
pymol. Po uruchomieniu programu

pymol traj2.gro
w menu Wizard/Measurement nalezy zaznaczy¢ poprzez klikniecie wybrane
dwa atomy w sasiadujacych arkuszach grafenowych. Manipulujac myszka

mozna odczyta¢ odleglo$¢ miedzy nimi podang w A (wielko$¢ czcionki
ktdra podana jest odlegto$¢ mozna zmieni¢ w menu Setting/Label/Size).
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