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Publicly available at http://limousophie35.github.io/Ferret/

Unique advantages of Ferret#

Perspectives (Aug. 2018)

  Userfriendly interface
  Input flexibility
  Handles SNPs and indels
  Outputs suitable for preexisting tools
  Computes allelic frequency 
  Retrieves allelic frequency from ESP 
(Exome Sequencing Project)

  Dec. 2017 update: sync with 
HaploView + gene borders

  Grant access to HLA alleles data§

  Functional annotations
  Bidirectional filter for frequencies
  Increase runtime speed
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About the 1000 Genomes Project*

International consortium to establish the largest public catalogue of 
human genetic variations: >84M SNPs for 2504 individuals

*The 1000 Genomes Project Nature 2015
#Limou et al. Bioinformatics 2016
§Gourraud et al. PLoS One 2014
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