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Mapping drug names consistently across biomedical datasets remains a major obstacle in 

computational drug repurposing. Variations in naming conventions, abbreviations, and 

chemical descriptors cause mismatches that reduce model accuracy and hinder integration 

between resources. This bottleneck is especially problematic when linking literature-derived or 

AI-predicted hits to transcriptomic data from platforms such as the Library of Integrated 

Network-Based Cellular Signatures (LINCS) and its Connectivity Map (CMap) resource. 

LINCS is a large-scale resource that catalogs gene expression responses to small-molecule 

perturbations across human cell lines. CMap relies on Broad Institute’s standardized internal 

identifiers (BRD_IDs) to enable meaningful comparisons between transcriptional signatures, 

yet many drug names from external databases fail to map cleanly to these identifiers.

We present SynDRA (Synonym Mapping for Alignment of Repurposing Therapeutics), a 

unified drug synonym mapping system designed to bridge drug names across multiple 

widely-used platforms. SynDRA integrates and harmonizes four major resources: the Broad 

Institute’s Drug Repurposing Hub, TTD (Therapeutic Target Database), PRISM, and 

LINCS2020 metadata into a deduplicated synonym-to-ID dictionary. The pipeline performs 

normalization, cleaning, synonym explosion, and outer joins to propagate identifiers across 

shared names. Entries lacking valid BRD_IDs were excluded to maintain relevance for 

transcriptomic perturbation studies.
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The final dataset contains 193,113 unique synonyms across 33,858 BRD_IDs, with mappings to 

2,775 TTD_IDs and 950 PubChem CIDs. To test practical coverage, we benchmarked our 

mapping approach against a curated set of 527 cancer drugs from the FIMM FO5A collection, a 

widely used drug screening library described in a 2024 Nature Protocols publication by Chen et 

al. Direct matching with LINCS compound names resulted in 309 successful matches (58.63%). 

When using SynDRA, the match rate increased to 354 out of 527 drugs (67.17%), enabling 

broader downstream integration with CMap analyses and target-based drug repurposing 

workflows.

SynDRA enhances compatibility between external drug sources and LINCS-CMap, streamlining 

repurposing studies and improving the interpretability of transcriptomic signatures. The SynDRA 

database, source code, and Shiny app are available at: https://github.com/hidelab/SynDRA.

O mapeamento consistente dos nomes dos medicamentos em conjuntos de dados 
biomédicos continua a ser um grande obstáculo na reutilização computacional de 
medicamentos. Variações nas convenções de nomenclatura, abreviações e descritores 
químicos causam incompatibilidades que reduzem a precisão do modelo e dificultam a 
integração entre recursos. Esse gargalo é especialmente problemático ao vincular resultados 
derivados da literatura ou previstos por IA a dados transcriptômicos de plataformas como a 
Biblioteca de Assinaturas Celulares Baseadas em Rede Integrada (LINCS) e seu recurso 
Mapa de Conectividade (CMap). A LINCS é um recurso em grande escala que cataloga 
respostas de expressão gênica a perturbações de pequenas moléculas em linhas celulares 
humanas. O CMap depende dos identificadores internos padronizados do Broad Institute 
(BRD_IDs) para permitir comparações significativas entre assinaturas transcricionais, mas 
muitos nomes de medicamentos de bancos de dados externos não conseguem ser 
mapeados de forma clara para esses identificadores.

Apresentamos o SynDRA (Mapeamento de Sinônimos para Alinhamento de Terapêuticas 
Reposicionadas), um sistema unificado de mapeamento de sinônimos de medicamentos 
projetado para conectar nomes de medicamentos em várias plataformas amplamente 
utilizadas. O SynDRA integra e harmoniza quatro recursos principais: o Drug Repurposing 
Hub do Broad Institute, o TTD (Therapeutic Target Database), o PRISM e os metadados do 
LINCS2020 em um dicionário de sinônimos para IDs sem duplicatas. O pipeline realiza 
normalização, limpeza, explosão de sinônimos e junções externas para propagar 
identificadores entre nomes compartilhados. Entradas sem BRD_IDs válidos foram excluídas 
para manter a relevância para estudos de perturbação transcriptômica.

O conjunto de dados final contém 193.113 sinônimos únicos em 33.858 BRD_IDs, com 
mapeamentos para 2.775 TTD_IDs e 950 PubChem CIDs. Para testar a cobertura prática, 
comparamos nossa abordagem de mapeamento com um conjunto selecionado de 527 
medicamentos contra o câncer da coleção FIMM FO5A, uma biblioteca de triagem de 
medicamentos amplamente utilizada, descrita em uma publicação da Nature Protocols de 2024 
por Chen et al. A correspondência direta com os nomes dos compostos LINCS resultou em 309 
correspondências bem-sucedidas (58,63%). Ao usar o SynDRA, a taxa de correspondência 
aumentou para 354 de 527 medicamentos (67,17%), permitindo uma integração mais ampla com 
análises CMap e fluxos de trabalho de reaproveitamento de medicamentos baseados em alvos. 
O SynDRA aumenta a compatibilidade entre fontes externas de medicamentos e o LINCS-CMap, 
simplificando os estudos de reaproveitamento e melhorando a interpretabilidade das assinaturas 
transcriptômicas. O banco de dados SynDRA, o código-fonte e o aplicativo Shiny estão 
disponíveis em: https://github.com/hidelab/SynDRA.

Try it!
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