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Os elementos transponiveis sdao uma das principais classes de elementos genéticos moveis (EGMs) capazes de deslocarem de um lugar ao outro no genoma.
Esses elementos tem impactado o genoma hospedeiro por serem fontes de mutacao e recombinacdao ectopica, bem como, modificarem a expressao génica.
Dentre os principais EGMs encontrados em bactérias, as sequéncias de insercao (SIs) e os transposons (ITn) sao considerados os mais abundantes. Os Tns sao
conhecidos ainda pela capacidade de carregarem genes acessOrios de valor adaptativo como sequéncias que codificam para proteinas relacionadas a
viruléncia e resisténcia a antibioticos e metais pesados. Apesar dessa importancia, os Tns sdao pouco estudados a nivel de gendmica populacional, como por
exemplo, em bactérias fitopatogénicas.
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