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Molekulsko modeliranje biomakromolekula

Viegb®r®tr adgi v aRDB éProkeim Pae ta Bank)

Pretragom baze PDB pot r ebno | estrugture (i)a | dsteraze EStA iz
bakterije Pseudomonas aeruginosa i (i) ljudske N -acetil -glukozamin kinaze , a
zatimp rona L' eenpdb datoteke spremitina | okal no.Daat|outneakleo j e mogul
otvoriti tekstualnim editoromte r a z | i progtamimazavizualizacji u. Za pol et ak

j e potrebno grukune adiveritieamo tekstualnim editoro m.

Zadatak 1. 1 Pr onal i datoteke b esteraze EstA iz bakterije Pseudomonas
aeruginosa i ljudske N -acetil -glukozamin kinaze  (NAG kinaze ) u kompleksu s N -

acetil -glukozaminom (NAG) u bazi PDB i odgovoriti na zadana pitanja.

Upute:

Preko mr e ¢ rpaveznice https://www.rcsb.org/ moge se prbozs PDBpte t i
upisivanje m i mena tradgene maRromal ekuloestupne . pdb d
Pron a Ll e jpdb datoteku je potrebno spremiti na | okal no oteofitiuunal o i

tekstualnom editoru (primjerice, u Linux operativhom sustavu mogu se Kkoristiti
gedit ili vim, a u Wind ows operativnom sustavu notepad ili wordpad ) kako bi se

pronagl o odgadanapitenjana z

Pitanja:
1. Kojije PDBk* d datoteke koja sadrgi struktur
Pseudomonas aeruginosa ,a koj i datoteke kkujududskeadr ¢i

NAG kinaze u kompleksu s NAG?
2. Kojom metodom ipr i koj oj rezoluciji je rijege

iz bakterije Pseudomonas aeruginosa , b) ljudske NAG kinaze u kompleksu

s NAG?

Koje su reference publikacija u kojima su navedene str ukture objavljene?

Koje aminokiseline nedostaju u svakoj od navedenih struktura, odnosno

nji hove koordinate nisu odrelene rendge
5 Ima |Ii koji od navedenih proteina disul

aminokiselina je ostvaren?

6 Bertogdga, -HKdsunuwgng &vac
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V| e g2 ¥izualizacija struktura nukl eotida
Cilj viegbe | ei spiazuadlii zddgaviaraj ule tparove
prikazati vodi kove veze Kkoj e Zsveualmaijumolekyla ma ost v

u sklopu ovih uput agrdmo YMDs(Visual MdleeulasDynamicso ) [1]

koji je besplatan i vrlo rasprostranjen u znanstvenoj zajednici.

Zadatak 1.2 Prikazati strukture  zadanih nukleotida modelom kuglica i gt api
(CPKmodel) te ih sparitdi na nalin da ostvaae maksin
Upute:

Najprije je potrebno pokrenuti program VMD i ul i tati strukture n

(datoteka: Nukleotidi 1.pdb). Program  VMD se pokrel e upisivanjem wu

naredbe:
vmd
U prozoru pod nazivom  VMD Main potrebno je otvoriti prozor za novu molekulu

(File Y New Molecule ), kliknutina Browse t e pronali datotpdou Nukl e

i odabrati Load (slika 4).

Main | = | [E] 5 | # " Molecule File Brawser- EE
File Molecule Graphics Display Mouse Extensions Help Load fles for: [0: Nukleatidi1 pdb H
Filename: || Browse. ..
ID T A D F Molecule Atoms Frames Vol )
= Determine file type:
0 T A D F Nukleotidi1.pdb 78 1 0 |Automalitally ﬂ Load
Frames Volumetric Datasets
First  Last  Stride
Mo Il: | @ Load in background
4 {|| zoom [ ||_00p vl step 1' - _|.| speedl i TN € Load all at once

Slika 4. Osnove grafslbkelbj a p VM Ligvwaprozor A/MD Main fi iz

kojeg se mogu otvoriti svi ostali prozori , desno prozor AMolecule File Brows er f.

Bertoga, -HKdsunwgnakac 7



Molekulsko modeliranje biomakromolekula

oS3

Strukture nukleotida mogu se pri kpakazmai. Zar az | i | i
promjenu n a | i prikaz a molekule potrebno je u glavhom prozoru VMD Main

kliknuti na Graphics i izabrati Representations .O0tvorit | e Geaphicrozor
Representations (slik a 5) ukojemsenalazi padaj ul i DrawingVethodk

koj i omo g ul a prikaz a chadéla molekule ( npr. Lines, Bonds , CPK, VDW

é). U p a d aigbarhike mazvanom Coloring Method moge se odabrati n
bojenj a atoma. Novi se prikazelien,z pucipmaGieataj e post
Rep, a bse opgiem Delete Rep . U prostor Selected Atoms upisuje se dio
strukture Kkoji gelimo prikazat:i il za adoj i gel

protein, resid 1, resname GLU, itd.).

[ # ' Graphical Repr ions l-=-|iEhlg1

| Selected Molecule
|0 Nukleotidi1 pab ~]

Create Rep | Delete Rep |

Style Color Selection
Lines Name all

———

Selected Atoms

|a|||

Draw 5ty|e| Selecti0n5| Trajectory| Periodic|

Coloring Method Material
IName vl IOpaque vl
Drawing Method
I Lines VI Default |

Thickness ﬂl {I 1 ﬂll

4 Apply Changes Automatically — Apply

Slika 5. Gr af i | k o Gsaphica flepresentations programa VMD u kojem se

odabiru prikazi modela molekula .

8 Bertogdga, -Kdsunuwgng avac
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Za sparivanje nukleotida putem vodikovih veza  potrebnoje u k|l j ul i ti priKk
vodikovih vezate  rotirati strukturu jednog nukleotida u odnosu na drugi.
Vodikove veze su vid ljive samo ako postoje u sustavu te ukoliko je izabran
prikaz Hbonds u izborniku Drawing Method . Debljina prikaza vodikovih veza
mo ge s e miopciom jLine Tickness . Ukolikoje prikaz vodikovih veza jedini
ukl j u bprikaz,i atomi molekule nisu prikazan i te je stoga uz vodikove veze
neophodno i zabratdi i ] okgo rjieqdtacBrepteftdpi ropcper i k az a
U programu VMD p ol et nwkljjeulrotadcia (pokazi val mi ga 1 ma
strelice) | it avog sustava. ABfimiat t s lpdmvsili@va pokimzi val mi

oblik kriga te omoguiava odabi rsraddimpt kkorjdt acei js

Pritiskom na slovo ARA ponovo se ukljuluje rotaciAla. Prit
ukl j ul utjamslacgae sustava (pokazival mi ga i ma obl ik
UKl j ul i wwamsiacije jedne molekule u odnosu na drugu posti ge s e
pritiskom na slovo ~ ARf, a odmah zatmna  broj A7fina ti pkovni ci (pokazi\
dobit [ e o bplus)kZatimjapoteebno kliknuti na atom molekule koju se

gel i t r anSve dok jerljavaitip ka mi ga s tdalsranw inaekulu je

mogule translatirat:i u o dn oRotacijaneane oneldk@del B mo | e k u

odnosu na drugu postige se tak@SHEFTAu snea|drndui rpardiat

koji se korisitiza  translacij u jedne molekule u odnosu na drugu .

Pitanja:
1. Kaoliko je vodikovih veza postignuto sparivanjem zadanih nukleotida?
2. Napraviti slike sparenih nukl|l eotida s
|l emu je potrebno isprobat:i barem tri
3. Ponoviti isti postupak za sparivan je nukleo tida s bazama adeninom i

timin om, potrebne koordinate nalaze se u datoteci Nukleotidi2.pdb, te

odgovoriti na prva dva pitanja u tom

Bertoga, -HKdsunwgnakac 9
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Molekulsko modeliranje biomakromolekula

Vi e a3 &izualizacija strukture hemoglobin a

Vizualizacija proteinskih struktura puno je zahtjevnija od vizualizacije malih

molekula, poput modela molekula nukleotida k oj i su Kkuorpgrgdeglndj vjeghb
Zbog kompleksnosti proteinske struktur e t e mnogtva at oma koj i jo
potrebno je kombi ni r amadelarmolekula | kakoebi sp striuk durae

vizualiziiala na odgovarajul &j ova@ii nvij egbi vstrektua & i zi r at
hemoglobina, na nal i n da s element o sekunhdare e stru ktur e, ali i

vezanje molekule kisika na prosteti|l ku skupinu.

Zadatak 1.3 Vizualizirati strukturu hemogl obina na nalin da se pri

sekundarn e struktur e, te izmjeriti strukturne parametre Kkoji opisuju vezanje

molekule kisika.

Upute:
Pokrenuti  program  VMD i ul i tati 3D strukturu hemogl ol
Hemoglobin.pdb ) i p romijeniti molekulski prikaz hemoglobina . Za mijenjanje

molekulskog prikaz a potrebno je u glavhom prozoru VMD Main , u izborniku
Graphics , odabrati Representations (VMD  Main A  Grap hics A
Representations ). Zatimu padaj ul em i DiawingrMethad izabrati
odgovar prikaz I proteinskog dijela molekule .Svaki pri kazdoradi ge se
kori gt edogamim opcija (np r. za prikaz NewCartoon mo g e s e i zabr at
transparentnost materijala, debljina prikazai sl.)

Za vizualizaciju elemenata sekundarn e struktur e hemoglobina potrebno je
i zabrati odgovar aNawCartoop r Cakamrz , Ribbopsr, itd. ) i primijeniti
ga na izabrani dio strukture (u prostor Selected Atoms upi suj e sienfiZpr ot e
vizualizaciju pr o st e skuding potrebno je izabrati novi prikaz korigtenjem
opcije Create Rep te upisati : Aesname HEM i ,u prostor za odabir (  Selected
Atoms ), a zatim izabrati o d g Burag, diconide i CRKritd.R.az (npr
Vizualizacija molekule kisika ostvaruje se upisivanjem : Aresname OXY fi u prostor
za odabir atoma novog prikaza te odabirom od gnolekaskagij prikaeag
V a g n o napomenuti da u liniji za upis selekcija funkcioniraju osnovni Booleovi
operatorii, a ukol i ko sabr gphti Vi ge argumenata za ist

(resname, resid, name , itd. ), dovoljnoje i z me L u ostayvii mazmak. Primjerice,

10 [Berto g a, -KdsumWMgng avac
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prikaz svih histidina u proteinsko]j struktur.i

upisivanjem Aesname HIS i, u prostor za odabir atoma. Prikaz svih atoma koji

su na udaljenosti manijoj ili jedna koj5 i od prostetilkaepe&tupgaeesbaen
upisivanjem  Awithin 5 of resname HEM fi, u prostor za odabir atoma .

Upisivanjem  Aesidue as within 5 of resname HEM fi, prikazuju se sve

aminokiseline koje  imaju barem jedan atom na udaljenosti manjoj ili jednakoj 5 A

od prostetil ke s kup iPrkaz same rhistigimaokbjii sa aalaze na

udaljenosti manijoj ili jednakoj 5 Aod prost et i |Hemoglsbina ppionset i ge s e
upisivanjem izraza : Aresname HIS an d within 5 of resname HEM .

Oznal avanj e u \dztatizacgskom prozoru programa VMD vr §i s e
pritiskom naslovo L, zatimna broj 1, nakonjelpargoao kIl i knut inami gem
gel jeni atom. i dhelpyemdotma u vi zual i seamjdgrg skom p
pritis kom na slovo L, a zatim na broj 2, nakon | ega je potaebno Kk
izabratidvaatoma | i j u udad g egmwmmsiiti. Pritiskom na slovo L, a odmah
zatimnabroj 3 u k| j ul umjeeenjeskata koji zatvaraju tri atoma. Pritiskom na
slovo L, a odmah zat im na broj 4 uk | j ul uinjerenjs ®rzijskog kuta Kkoji
zatvaraj u | etlzmperene arifednaosa se pojavljuju u vizualizacijskom
prostor u, a mogeit &k s egtpa osr@ IVMD Maino zuoiabarniku
Graphics , odabere Labels (VMD Main A Graphic s A Labels ) i zatim u
padajuliem izborniku izaber e ownhgizhoreku apguisea opci | a
odabrane vrijednosti obrisati, sakriti ili prikazati n a grafu u amalizer | aj u

trajektorije

Pitanja:
1. Napraviti slike prikaza modela molekule hemoglobina na kojima se
jasno razaznaju sekundarne stru kture proteina, dok s
skupine i molekule kisike te proksimalni i distalni histidini prikazani
model om kuglica i ¢gtapila.
2. Koliko 06-zavojnica ima jedna podjedinica hemoglobina?
3. Po | emu su specifilne aminokiselinejojl.

se te aminokiseline jasno razaznaju u odnosu na ostale.

Bertoga, -HKdsunwgnakac 11
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4. Koja je prva aminokiselina N -terminalnog kraja  a-podjedinice

hemoglobina?

5. Kol i ka je wudaljenost izmelLu i onahemaeil j
njemu bligeg atoma kisika u mol ekul:
6. Koli ki je kut koji =zatvaraju atomi mol e

12 | Berto g a, -KdsumWMgng avac
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~
2. Polje sila
Poljesila (engl. forcefield )z aj e d n i im&za skjipgarametara i funkcij u
koj a korigtenjem tih paramet ar a potengijalg ul av a
(konformacijske) energije molekule odnosno sustava . Parametri su dobiveni
eksperimentalno (polja sila prve generacije) i kvantno imehani | kim ralunin
(pollasi la druge generacije). Kl'julna pretpostavke

prenosivost parametara, odnosno pretpostavka da skup parametara izveden na
odrelenom skupu mol ekula mogenposmhugiltilnzh ompie

unutar istog polja sila . Pojam tip atoma definira atomski broj, formalni naboj te

vrste kemijskihveza doti | ne vrste at oma.
Funkci ja koj ormpotehaalna adnergijaa molekule sastavljena je od
razlilitihldoprinosa (
E=Eyeon HFoend Eos By ET B a B (1)
Svaki doprinos u izrazu (1), osi m posljednjeg, ovisi 0 samo jednoj vrsti interne
koordinate i ima viliastitu funkciju po kojoj se r
Eswech 1 _potencijal na energija koja  se javlja u molekuli kao posljedica
odstupanja duljine veza od ravnotegnih vrijednos
Emcf%(l 19’ (2)
ks je empirijski parametar koji predstavlja konstantu sile istezanja veze, | je duljina

veze, dok je lo referentna vrijednost za duljinu veze koja je u danom polju sila

tabelirana kao optimalna. Neka polja sila, poput MM3 ili MM4 polja sila, koriste [
kubilni ili | ak i vige Ps$inizrazavzaharmenijski u oscilatar,az u ( 2)
za opis energije uslijed promijene duljine veza neka polja sila  koriste izraz za

anharmonijsk i potencijal:

B =D 24)" D, (3)
u kojem je  De energija disoc ijacije molekule, dok parametar aodreluje strmini
krivulje pot encijalne energije. | zraz (3) ne kor i st se | esto jer r
harmoni jskog i anharmonijskog potencijala dol azi do izragaj .
istezanju veza. Kako se metodama temeljenim na po lju sila ne mogu opisivati
procesi kod kojih veze pucaju il:@ nastaju, vel
bl i zu r avwnjedhostgizraz za harmonijski potencijal sasvim je dostatan za

Bertoga, -HKdsunwgnakac 13



Molekulsko modeliranje biomakromolekula

opisivanje istezanja veza a ral
anharmonijskog

Evend 1 potencijal na energija koja

unal no njage zahteaan naoa

se javlja u molekuli kao posljedica

promjene valentnih kutova

k
Ebend:Eb(q - @2

(4)

u kojemje ky empirijski parametar koji predstavlja konstantu sile promjene kuta ,

e valentni kut, a & referent na vrijednost valentnog kuta.

Ews 1 potencijal na energija koja se javlja u molekuli kao posljedica

promjene torzijskih kutova

NV
Etors:a En@ 'iCOS(nf '.‘)7
n=0

(5)

u kojemje V,rotacijska barijera,  n njen multiplicitet, f vrijedno st torzijskog kuta,

agpomak u fazi. S obzir
konformacijskih promjena  , ovaj doprinos uku
j e vagan.

Eoop_1 potencijal na energija koja se

om da je promjena torzij

pnom potencijalu molekule iznimno

javlja kod planarnih sustava __uslijed

odstupanja _atoma iz ravnine :

u kojem je  x kut odstupanja iz ravnine, a

S obzirom da metode temeljene na polju sila ne

obzir, potrebno je uvesti ovalij | I an

(6)

kXodgovarajuii empirijski |

uzimaju elektrone eksplicitno u

kako bi se osigurala pla

kojih je ona uzrokovana elektronskom strukturom (npr. fenilni prsten kod

fenilalanina i tirozina , indolni prsten kod triptofana |, itd.).

Nevezne i nt erakcije (elektrostatske i omawmnm der W
mol ekuli ralunaju se samo zatriat o nkevaldmihivemu odvVv o]

Ea T potencijal na energija koja se javlja u molekuli kao posljedica
elektrostatskih interakcikjoai gbpittagaddaee Iseektrrall wnna
potencijal t o | dtirenaboja :

E, = 3% (7)

4p &,

gdje su g1 i gz (parcijalni) atomski naboji, a Udi el ektril namedianst ant a
Najslabiju kariku u ovom izrazu predstavlja upra
makroskopsko svojstvo medija . Stoga se postavlja p itanje koju vrijednost

14 |Berto g a, -KdsumWMgng avac
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di el ektri | ne upatidebit kadan maboji nisu u vakuumu i nalaze se

me L u s o man dovoljno maloj udaljenosti da broj molekula ot apal a melLu njin

nije dostatno velik da bi koristili makroskopsko svojstvo medija. Taj problem
donek|l e je rijegen wupotrebom dielektrilne konsta
(engl. distancedependence ) te se vrgi njena korekcija s obz

kojoj se naboji nalaze:

e=2"E(r 1) 4 (8)
Tett = Veon

Gje vrijednost di el el primajmangj udatienosti na kojojese (
naboj i mo grddn), @ &bl viijedr{ost koja se uzima kada su naboji na dovoljnoj
udal jenosti da mogemo koristiti madkgoskopsko svoa

Evww i potencijal koji se javlja u molekuli kao posljedica van der Waalsovih
interakcija, najkengi @t depaedd Jonesomog izraza :

B =5 (9)
u kojemsu A i C empirijski dobiveni par amet r i ovisni O Vvrsti at on
se raluna intwedalkjceajgast amel u n | rdinkbnesolog izraza,L e n n a
koriste se |jog iizraBte cHdlovieigh a mo v

GEcross i mi j egani | lanovi koji se javljaju zbog
promatranja razlilitih doprinosa ukupnom potenci
Rastavljanje ukupnog potencipjralnasma pzbitdjkormaileigl:
od njih ovisi samo o0 jednoj Vristi interne koordi
razlilite interne koordinate ni sue stagiugebhbno pot
ostaju i Ami j edianlianovi koj i ovise 0 vi goedinata.a z | i | i t |
Primjerice, mijegani I I'an koji se javlja kao p
promatranja savijanja valentnog kuta ( €) i istezanjaveza (1) koje ga tvore:

Ecmsss_.g;%é('l-' W el @ g (10)
gdje je ksg. empiriiski odr el ena k olnislt sa rduljme veza koje zatv  araju
promatrani valentni kut, l10 i l20 Su njihove optimalne vrijednosti, € i €o su valentni
kut i njegova optimalna vrijed nostt Takvi h | poeenci@aima mnogo teseu
praksi koristi aproksimacija prema kojoj se Ami j e & n ia n, cuvpotpunosti ili

dj el o mizdnemaruju.
Pridrugivanje odrelenih par amet amag udtaovmi ma

ralunanje potencij al n evisaonoenjeznoj koaformeeiji. e kK Wpraso

Bertoga, -HKdsunwgnakac 15



Molekulsko modeliranje biomakromolekula

konformacijskaanaliza i j est gl avna zada ltemelmenapofjusilak.oj e se
Nai me, vrijednost potencijalne keorerggigolgsdamo | ek ul e
nema izravno f i zi kal no znal enj e. Upotreebgmi edoitei | i t i h
razlilite vri | edista&informaein e istgmojeleule, stoga vri  jednosti

energija izralunate razlilitim poljimMeLsaitlia nis
vrijednosti energija izralunateazlilite konformacije mol el

istog polja sila jesu melusobno us ptoa e dimog ul uj u kvantit e

konformacijsku anal izu.

Polja sila melLusobno se razlikuju s obzirom
posjeduju parametre. Postoje o p | e npoliassila, koja posjeduju parametre za
veliki broj tipova atoma, i specijalizirana polja sila, koja su pril agozaena

odr el eklasu molekula za koje posjeduju vrlo precizne parametre.

Specijalizirana polja sila koja se koriste za modeliranje organskih molekula su

MM2, MM3, CVFF,CFFiTr i pos, za bi ol og ke (pwmeadtveno pnatdine k u |

[ nukl einske kiseline) n a JAMRER, GHARMB, GRPMOASrie bl j av a
OPLS, dok su najpoznatija oplenita polja sila MN
nabrojanih postoje i mnoga druga manje poznata polja sila od kojih neka imaju

vrlo usku primjenu poput polja sila za zeolite ili polja sila za anorganske

kompleksne spojeve (YETI).

Osim po broju i vrsti parametara, polja sila razlikuju se i po izrazu koji se

koristi za ralunanje (sterilke) energije molekul
funkcijom trebaju manj i br o] par amet aosigi. Koj i !
Slogenost funkcije pridonosi preciznosti ralunan
vrijeme ralunanja. Neka polja sila velu precizn
u obzir |im vige "mijeganih"™ |l anova, gto povel

pol ja sila uglavnhom namijenjena manjim molekulama. Polja sila koja se koriste za

biopolimere uglavhom u potpunosti zanemaruju Amijeganafmove, gto il
omoguliava relativno veliku brzinu raluna s obzir
Svi parametri potrebni za pokretan je ralunalnih simulacija t

polju sila nalaze se u datoteci (ili datotekama) koja nosi ime izabranog polja sila.

Pri tome postoji nekoliko podvrsta istog polja sila koja se malo razlikuju u

odrelLenim parametrima koji s u isadodanieTalrs®um i z mi j e
programskom paketu Gromacs mogu nal i G45a3, G43al, G43a?2, (
u programskom paketu  Amber f f 03, ff99, ff99SB i druga polja
nabrojanih polja sila su relativno mal e,jual:@ mo
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Molekulsko modeliranje biomakromolekula ‘ f.’)f’

odrelLenih klasa biolodgkih makromol ekul a. St oga
vrl o vagan korak =za koji je potrebno i mat.i odi
literaturu.
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Molekulsko modeliranje biomakromolekula

Vi e g b &Jpodnavanje strukture polja sila

Cilj viegbe j e up oz nsauktiromspelja sila koja se &ovisteo m

u programskim paketima Gromacs i Amber .

Zadatak 2.1 Upoznati se sa strukturom polja sila na primjeru Gromos G45a3

polja sila.

Upute:
N a l okal nom r al unal fiG45a3u ndlaze sekdatoteke pouezane s

G45a3 p oljem sila, potrebno ih je otvoriti u tekstual nom editjlsporu te pr

sadr.gaNaj prije je potrebno pronal.i razlilite tip
at oma i stog kemijskog el ement a i maj u pridruger
grupirani su zajedno). Zatimjepotrebno pr onal i paramet ristezdnjgj i opi s

veza, savijanje kutova , promjenu torzijskih kutova i nevezne interakcije.

Slika 6. Strukture argininai triptofana , prikazani su samo polarni atomi vodika .
Pitanja:
1. Kaoji su tipovi atoma definirani za kisik u Gromos G45a3 polju sila?
2. Koji su tipovi atoma pridrugeni zvjez
6?
3. Koje su optimalne duljine veza koje zvjezd icom oznal eni at

6 ostvaruju sa susjednim atomima?
4. Kol i ka je konstanta sile za savijanje
prstena triptofana?

5. Koji su naboji pridrugeni atomi ma o0zn
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https://ambermd.org/doc12/Amber16.pdf












https://swift.cmbi.umcn.nl/whatif/



http://biophysics.cs.vt.edu/



https://swissmodel.expasy.org/interactive



http://biophysics.cs.vt.edu/









http://isaacs.sourceforge.net/phys/pbc.html






























http://manual.gromacs.org/









https://ambermd.org/doc12/Amber16.pdf



































































































http://manual.gromacs.org/
https://ambermd.org/doc12/Amber16.pdf



https://ambermd.org/doc12/Amber16.pdf









http://molprobity.biochem.duke.edu/







































https://www.rcsb.org/
https://swissmodel.expasy.org/interactive
https://swift.cmbi.umcn.nl/servers/html/index.html
http://biophysics.cs.vt.edu/
http://molprobity.biochem.duke.edu/
http://isaacs.sourceforge.net/phys/pbc.html

