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Figure	  S3	  	  	  EMS	  Variant	  Density	  Mapping	  tool:	  CloudMap	  also	  supports	  the	  approach	  detailed	  in	  Zuryn	  et	  al.,	  that	  involves	  plotting	  
frequencies	  of	  variant	  density	  in	  a	  mutant	  C.	  elegans	  strain	  that	  has	  been	  backcrossed	  to	  its	  (pre-‐mutagenesis)	  starting	  strain	  (ZURYN	  et	  
al.	  2010).	  

	   	  


