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

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
Al-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,
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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

Laboratory for Neurosurgical Research, Oslo LINCS2020 metadata into a deduplicated synonym-to-ID dictionary. The pipeline performs
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O mapeamento consistente dos nomes dos medicamentos em conjuntos de dados
biomédicos continua a ser um grande obstaculo na reutilizagdo computacional de
medicamentos. Variacdes nas convengdes de nomenclatura, abreviagdes e descritores
quimicos causam incompatibilidades que reduzem a precisao do modelo e dificultam a
integracao entre recursos. Esse gargalo € especialmente problematico ao vincular resultados
derivados da literatura ou previstos por IA a dados transcriptomicos de plataformas como a
Biblioteca de Assinaturas Celulares Baseadas em Rede Integrada (LINCS) e seu recurso
Mapa de Conectividade (CMap). A LINCS € um recurso em grande escala que cataloga
respostas de expressao génica a perturbacdes de pequenas moléculas em linhas celulares
humanas. O CMap depende dos identificadores internos padronizados do Broad Institute
(BRD_IDs) para permitir comparagdes significativas entre assinaturas transcricionais, mas
muitos nomes de medicamentos de bancos de dados externos ndo conseguem ser
mapeados de forma clara para esses identificadores.

Apresentamos o SynDRA (Mapeamento de Sinbnimos para Alinhamento de Terapéuticas
Reposicionadas), um sistema unificado de mapeamento de sinbnimos de medicamentos
projetado para conectar nomes de medicamentos em varias 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 dicionario de sinbnimos para |IDs sem duplicatas. O pipeline realiza
normalizacgao, limpeza, explosao de sinbnimos e jungdes externas para propagar
identificadores entre nomes compartilhados. Entradas sem BRD _|Ds validos foram excluidas
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para manter a relevancia para estudos de perturbacgao transcriptébmica.

A unified drug synonym mapping system designed

to bridge drug names across multiple platforms.

SynDRA: Synonym & BROAD_drug Finder

Enter drug names (newline or comma-separated).
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Drug names:

sirolimus, tacrolimus, cyclosporine

Find Synonyms ’

63 matches found.

BROAD_drug_ID synonyms

BRD-K44094599 tacrolimus

BRD-K84937637  sirolimus

BRD-K84937637  sirolimus analogue

BRD-A38030642 [3h]-cyclosporine
BRD-A38030642 cyclosporine a

BRD-A38030642 cyclosporine-a

BRD-A38030642 cyclosporine

NEES/ .

BRD-A38030642 cyclosporine; cyclosporine a

BRD-A79768653  rapamycin (sirolimus)

Y BRD_\D]

The final dataset contains 193,113 unique synonyms across 33,858 BRD |Ds, 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 FOS5A 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.
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O conjunto de dados final contém 193.113 sinGnimos unicos em 33.858 BRD _IDs, com
mapeamentos para 2.775 TTD_IDs e 950 PubChem CIDs. Para testar a cobertura pratica,
comparamos nossa abordagem de mapeamento com um conjunto selecionado de 527
medicamentos contra o cancer da colecao FIMM FO5A, uma biblioteca de triagem de
medicamentos amplamente utilizada, descrita em uma publicagao da Nature Protocols de 2024
por Chen et al. A correspondéncia direta com os nomes dos compostos LINCS resultou em 309
correspondéncias bem-sucedidas (58,63%). Ao usar o SynDRA, a taxa de correspondéncia
aumentou para 354 de 527 medicamentos (67,17%), permitindo uma integracao mais ampla com
analises 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
transcriptémicas. O banco de dados SynDRA, o codigo-fonte e o aplicativo Shiny estao
disponiveis em: https://github.com/hidelab/SynDRA.
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